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RESUMO

A genética de populacdes visa 0 estudo das frequéncias alélicas e genotipicas em
populacdes e 0s mecanismos capazes de mudar estas frequéncias ao longo das geracoes.
Essa pesguisa tem como objetivo estimar e comparar as frequéncias aélicas de 15
marcadores autossdmicos STR, de 501 planilhas de exames de vinculo genético em 986
individuos da populagdo de GoianiaGoias. Os marcadores que apresentaram maiores
numeros de alelos foram 0 D18S51 com 20 e o Penta E com 19. O marcador que teve
maior frequéncia aélica foi o TPOX para o alelo 8. Outros pardmetros estatisticos
analisados caracterizaram elevados PIC, PD e PE para o marcador Penta E. As analises das
frequéncias aélicas obtidas neste estudo foram comparadas estatisticamente com
populacbes de cinco regifes brasileiras, pelo teste ¢+ —Student, € ndo foram verificadas
diferencas intra populacionais significativas (p>0,05). Neste contexto, o banco de dados
genéticos baseado nos valores das frequéncias alélicas da populacdo de Goiania, pode ser
utilizado em testes de vinculo genético, asssm como em estudos de identificagdo humana,

devido as semelhancas verificadas com outras popul agbes brasileiras.

Palavraschave: Genética de populacbes, frequéncias alélicas, taxas de mutagéo,
Marcadores STR.
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ABSTRACT

The population genetics aims to study the allelic and genotypic frequencies in populations
and the mechanisms that these frequencies change over generations. This study aims to
estimate and compare the allele frequencies of 15 autosomal STR markers, sheets of 501
tests the genetic link in 986 individuals in the population of GoidniaGoiés. The markers
that showed higher numbers of alleles were D18S51 and Penta E with 20 to 19. The
marker that had allele frequency was higher for the TPOX 8 alele. Other statistical
parameters analyzed demonstrated high PIC, PD and PE for the marker Penta E. Analysis
of allele frequencies obtained in this study were statistically compared with popul ations of
five regions of Brazil, by Student's t test, not intra-population differences were observed
(p> 0.05). In this context, the genetic database based on the values of the allele frequencies
of the population of Goiania, can be used in testing the genetic link, as well asin studies of

human identification, due to the similarities observed in other Brazilian populations.

Keywords: population genetics, allele frequencies, mutation rates, STR markers



1. INTRODUCAO

A genética de populagdes visa 0 estudo da distribuicéo dos genes nas popul acbes e
de como as fregiiéncias dos genes e dos genétipos podem ser mantidos ou alterados Este
ramo da genética lida tanto com fatores genéticos, como mutacéo e reproducdo, quanto
com fatores ambientais e sociais, como selecdo e migracdo. Esta interagdo entre genética e
ambiente pode determinar a frequéncia e a distribuicdo das doencas genéticas em familias
e comunidades. O conhecimento sobre as frequéncias dos varios genes causadores de
doencas em populagdes distintas € um aspecto importante para o diagnostico clinico e
aconsel hamento genético, e torna o estudo da genética populaciona estritamente relevante
(Griffiths, 2008).

A base do conhecimento da genética de populagbes se deu com os trabalhos de
Castle em 1903, que relacionava as frequéncias genotipicas, de uma populacdo idea, a
gual apresentava acasalamento ao acaso e reproducdo sexuada. Essa teoria ficou conhecida
posteriormente como Lei de Hardy-Weinberg (LWH), em 1908. Neste contexto, as
analises biométricas, populacionais demonstram, que as frequéncias génicas e genotipicas
de uma determinada populagdo permanecem constantes, geracdo apds geracdo, em uma

populacéo grande e com cruzamento ao acaso (Lobo, 2006; Stark, 2005; Li et al., 2002).

Contrariamente a0 que prediz o Teorema de Hardy- Weinberg, na natureza as
populacdes sdo de tamanho finito e mesmo as populagdes muito grandes sdo normalmente
subdivididas em subpopulacdes, que acabem se tornando menores. Além disso, nem
sempre 0s acasalamentos ocorrem a0 acaso (Futuyma, 1998). Se as premissas da Lel de
Hardy-Weinberg (LWH)fossem obtidas, a populacdo humana ficaria geneticamente
inalterada, ou seja, apresentaria uma inércia evolutiva. No entanto, as populagdes estédo
sujeitas a fatores evolutivos e apresentam quantidades variaveis de loci polimorficos, que
caracterizam a variabilidade individual ou populacional da espécie (Stark, 2005; Pena,
2000).

O equilibrio de Hardy e Weinberg, deixoubastante claro que a estabilidade das
frequéndas génicas numa populacdo, pode ser mantida se nela ndo estiverem atuando o0s
fatores evolutivos, tais como: mutacdo, selecdo natural, deriva genética e a fluxos génicos

de populagdes migrantes (Thompson e Thompson, 2008).
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A base da estruturacgo populacional reside no afastamento dos acasalamentos ao
acaso, gerado pela impossibilidade, na prética, de que cada individuo tenha chances iguais
de se acasalar com qual quer outro, dentro da area de distribuicdo da espécie. Em um estudo
de populacdo as tarefas mais importantes na genética de populagdes, a escala de mutacdo
sgja, provavelmente o mais importante para modelar a evolucéo de um locus de DNA em
uma populacdo. A taxa de mutacdo descreve a variabilidade basica de sequéncias de DNA
em uma populacéo, e as estatisticas de resumo das muitas sequéncias de DNA que estéo
relacionadas no papel central na compreensdo da evolucéo de uma populagdo (Xiaoming
Liu, et.,al.,2010).

Embora 0 mecanismo de mutagdo sejamuito comum entre as espécies de tal forma
gue avariagdo estrutural é provavel que sgja uma caracteristica geral de todos os genomas,
Jéa genética humana tem sua propria evolutiva.(Conrad& Hurles. 2009). A compreensio
dessa estrutura genética populacional humana é de extrema importancia em diversos
contextos como 0 evolutivo e o epidemioldgico, de tal modo que tornou-se um dos
principais objetos de estudo. Neste sentido, descrever a estrutura genética populacional
constitui um caminho para o conhecimento da histéria evolutiva das populacdes e das
espécies, que tem sido percorrido com interesse especial em inferir a partir de populagdes
modernas a historia evolutiva humana (Bamshdaet al., 2003; Rosenberget., al., 2002).

E preciso sdlientar que a evolugdo é definida, atualmente, como a alteraciio das
frequéncias de alelos pertencentes ao conjunto génico da populagdo estudada. Em vista
disso, pode-se concluir que, apesar de a evolucéo afetar individuo, ndo € de que evolui e
sim a populacdo como um todo (Barbujani, 2005).

Para compreender o fator historico da constituicéo genética da populacéo e estudar
as contribui¢des das popul agdes parentais com base na distribuicéo das frequéncias aélicas
de marcadores genéticos, pode-se avaliar as repetices curtas em (STR). Cada locus STR
constitui um locus genético atamente variavel, multialélico, com expressdo co-dominante,
tendo uma possibilidade de seus alelos serem detectados e discriminados na populag&o.
(Schroer et. al., 2000). O polimorfismo nos lociSTRresulta da variagdo do nimero de
unidades de repeti¢cdes (Drobnic & Budowle 2000).

Os STRdo ingléqvariable number of tandem repeats)ou nUmero variavel de

repetices in tandem) ou (microssatélites) constituem repeticdes em tandem de unidades
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de DNA, muito abundantes nos genomas eucarioticos, que podem ser genotipados usando
areacdo em cadeiada polimerase (Lai; Sun, 2003). Estes microssatélites possuem unidades
de repetico em tandem, que variam de 2 a 6 pares de bases, encontrados dispersos no
genoma dos seres procariotos e eucariotos (Kashyap et al, 2004; Zane et al., 2002) e que
estdo repetidas varias vezes ao longo do genoma e sdo altamente polimorficas ((Lai; Sun,
2003;Renwicket al., 2001).

Os microssatélites podem ser classificados de acordo com o tipo do cerne de
repeticdo como perfeitos, imperfeitos, interrompidos ou compostos. A hipervariabilidade
dos microssatélites € mantida principalmente pelo pareamento errbneo dos filamentos
polinucleotidicos, durante areplicacdo do DNA, com o deslize da enzima DNA polimerase
(Ferreira e Grattapaglia 1998, Weber e Wong 1993).

Neste contexto a variabilidade genética pode ser analisada a partir do uso de
marcadores moleculares que detectam polimorfismos genéticos diretamente do DNA.
Com os dados obtidos, as frequéncias génicas ou aélicas poderdo ser calculadas e
comparadas. O uso de marcadores genéticos significa trabalhar com caracteristicas
herdaveis em individuos de uma dada populacéo, ja que certos marcadores podem refletir
diferencas nas sequéncias do DNA (Sunnucks, 2000, Toth et al, 2000).

O surgimento da PCRdo inglés (Polymerase Chain Reaction) -Reacdo em Cadeia
da Polimerase e 0 desenvolvimento das tecnologias de DNA recombinante, na década de
80, os métodos de estudo do DNA possibilitou a amplificacdo exponencial de segmentos
de DNA em trés etapas repetitivas. desnaturagcdo, anelamento e extensdo, com a producéo
de grande quantidade de DNA, de uma sequéncia especifica de interesse (Walsh, 2004).

A metodologia de genotipagem com STR baseia-se na amplificacdo por PCR das
sequéncias simples repetidas, utilizando-se um par de oligonucleotideos de sequéncias
complementares aquelas que as flanqueiam. E uma técnica eficaz para analisar amostras
com pouca quantidade de DNA ou com DNA degradado (Kashyap, 2004; Li et al, 2002).
Esses marcadores microssatélites podem gerar grandes quantidades de informagdes
genéticas que sdo disponibilizadas em bancos de dados (Gill et al. 2006, Wheeler et al.
2002). Atuamente para amostras com DNA muito degradado, como em acidentes
envolvendo explosdes e incéndios, estdo sendo utilizados os mini STR, que podem ser
amplificados por sistemas multiplex e nos casos de testes de paternidade podem dar maior
robustez para as analises de casos complicados (Coble e Butler, 2005).
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A partir da reacdo em cadeia da polimerase (PCR), todos os tipos de marcadores
moleculares passaram a ser detectados a partir de quantidades menores de amostras e em
um curto espaco de tempo. E um método in vitro répido e versétil para a amplificacdo de
sequénciasalvo de DNA definidas, presentes em uma preparacdo de DNA. Vé&ios
métodos de PCR, particularmente 0 que usa 0 STR, esta sendo cada vez mais usado (Koch;
Andrade, 2008).

Os marcadores genéticos sdo de suma importancia para diversas aplicacbes como
no estudo antropol égico, aplicacdo na ciéncia forense na aplicagdo criminalistica civel e na
investigacdo de paternidade/maternidade. Por meio das frequéncias alélicas e de calculos
estatisticos, sdo estimadas as distancias genéticas, comparando a populacdo em estudo com
diferentes popul ages do Brasil ou mesmo mundial. O estudo eidentificago sistematica de
polimorfismos de DNA presentes no genoma humano geram subsidios importantes para a
elucidagdo do componente genético da maioria dos fenttipos clinicos e ndo-clinicos
(Goldstein e Cavalleri, 2005).

A grande maioria dos microssatélites disponivel na literatura é altamente
polimorfica, isto €, apresentam muitos alelos tanto nas populagbes parentais quanto
naguelas em que teve miscigenacao entre dois ou mais grupos populacionais. Pode ocorrer,
entretanto, que um alelo seja mais freqliente em uma populacéo que em outra (Marjonovic
et al., 2000).

Os 15 marcadores autossdomicos STR, com resultados dos exames de vinculo
genético de populagdes, podem ser usados nos bancos de dados (BD) genéticos baseados
em valores das frequéncias a élicas que podem ser utilizados em testes de vinculo genético,
assim como em estudos de identificacdo humana, devido as semelhancas verificadas com
outras populacdes do Brasil e do mundo. Neste contexto, os marcadores microssatélites,
podem gerar grandes quantidades de informagdes genéticas que sdo disponibilizadas em
bancos de dados. Os biobancos que constituem fontes de pesguisas em diversas éreas, tais
como, estudos populacionais, analises forenses( criminal) ou mesmo, na identificacéo dos
restos de pessoas desaparecidas (Marjonovic et al., 2000).



2- JUSTIFICATIVA

Este estudo tende a estimar e comparar as frequéncias alélicas e as taxas
mutacionais de 15 marcadores autossdmicos STR CODIS, de 986 individuos com exames
de vinculo genético. Bancos de dados genéticos baseados em valores das frequéncias
alélicas podem ser utilizados em testes de vinculo genético, assim como em estudos de
identificacdo humana, devido as semelhancas verificadas com outras populacfes do Brasil
e do mundo. Neste contexto, os marcadores microssatélites ou STR, podem gerar grandes
guantidades de informacfes genéticas que sdo disponibilizadas em bancos de dados. Os
biobancos gerados constituem fontes de pesguisas em diversas areas, tais como, estudos
populacionais, andlises forenses, identificacdo de vinculo genético, identificagdo de restos
de pessoas desaparecidas e bases de frequéncias alélicas para aplicacdo estatistica.

A andlise das frequéncias aélicas e genotipicas permite inferir o grau de
polimorfismo dos microssatélites ou STR para caracterizar a variabilidade genética de uma
determinada populagdo. A variabilidade genética da populagéo brasileira é ocasionada pela
miscigenacao de etnias, ndo sendo diferente para aregido Centro-Oeste.  Quanto as
mutaces nos locus STR, as variagbes dos indices das taxas mutacionais, observados
nesses marcadores, demonstram a importancia das analises estatisticas, do uso de bancos
de dados da populacdo analisada, asssm como das estimativas das taxas de mutacéo para
estudos de identificagdo humana.

Estes bancos de dados moleculares tém permitido avaliar a probabilidade de
vinculo genético entre individuos, visto que os parémetros envolvidos neste tipo de analise
gue dependem das frequéncias genotipicas observadas em uma determinada popul acéo.
Desta forma, a utilizac&o das frequéncias genotipicas de bancos de dados de outras regifes
pode ndo ser representativa para a populacdo de Goiania capital ou mesmo da regido
Centro Oeste do Brasil. Dessa forma, este estudo visa possibilitar que os dados genéticos
obtidos podem ser utilizados nas andlises de vinculo genético realizados nesta regiéo
brasileira. Além disso, serdo comparadas as fregiiéncias alélicas da Regido Centro-Oeste,
no caso a populacdo de Goiania, com 986 individuos com outros dados obtidos em
populacbes localizadas ao longo de todo o Brasil, entre os estados de Alagoas, Amazonia,
Mato Grosso do Sul, S&o Paulo, Rio de Janeiro e Rio Grande do Sul.



3- OBJETIVOS

3.1 Objetivo Geral

Ampliar o banco de dados de frequéncias alélicas da populacéo de Goiania, Goias
dos 15 marcadores autossomicos STR do CODIS.

3.2 Objetivos Especificos

» Estimar asfrequéncias aélicas de 15 CODIS STR,;

> Estabelecer as freqiiéncias aélicas na populagéo de Goiénia e comparar com as de
outras cinco regides do Brasil, em destague os estados de. AL,AM. MS, SP, RJ,
RS

» Contribuir para a criagdo de um banco de dados das frequéncias alélicas de 15
marcadores STR CODI S, na populagdo goianiense;

» Aplicar o teste do Equilibrio de Hardy-Weinberg para os 15 marcadores STR
CODIS dentro das amostras populacionais,



4. REVISAO DA LITERATURA

4.1Contexto historico da formacio étnica da populacio da regido Centro- Oeste do

Brasil

O povo brasileiro é constituido pela miscigenagdo, ou sgja, pela mistura entre
grupos étnicos. A diversidade étnica da populacéo brasileira € resultado de pelo menos 500
anos de histéria, em que aconteceu a mistura de basicamente trés grupos, séo eles. 0s
indios (povos nativos), 0s europeus (sobretudo portugueses) e os africanos (escravos). A
partir da mistura das ragas citadas, formou-se um povo composto por brancos, negros,
indigenas, pardos, mulatos, caboclos e cafuzos. Em decorréncia da miscigenacéo da
populacdo brasileira, varios estudos tém demonstrado a variabilidade genética dos
marcadores STR em populagdes localizadas em distintas areas geograficas do nosso pais
(Gois 2006, Grattapaglia et al. 2005, Dekaet al. 1995)

A exemplo das populagdes do Brasil, a populacdo da regido Centro-Oeste, é
constituida por esses mesmo grupos étnicos, pel os amerindios, europeus e os africanos. Em
relacdo as tribos indigenas desta regido, estas sofreram mudancgas na sua composi¢do, bem
como no numero de individuos, apés a chegada dos migrantes, havendo reducéo acentuada
da populacdo indigena (Ribeiro, 1996).A vinda dos portugueses e seus descendentes para
essa regido do Brasil, os escravos trazidos com eles, inicialmente seriam para trabalhar nas
minas e na captura dos indios. A populacdo migrante deste periodo era semelhantes
aquelas situadas em areas de mineragdo, a maioria formada por homens. Tendo em vista
gue estes individuos se deslocavam paulatinamente em busca de novas minas de ouro,
demonstrava que o contingente de migrantes( de origem européia e africana), eram

menores que as dos indios residentes neste local (Palacin et. al., 1995).

A regido Centro-Oeste é formada pelos estados do Mato Grosso, Mato Grosso do
Sul e Goias e também pelo Distrito Federal onde fica Brasilia, a capital do pais. Estaregido
ocupa uma é&rea total que corresponde a 19% do territério brasileiro, sendo a segunda
maior regido do Brasil em superficie territorial. Por outro lado, € a regido menos populosa

do pais e possui a segunda menor densidade populacional, perdendo apenas para a Regido
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Norte. Por abrigar uma quantidade menor de habitantes, apresenta algumas concentractes
urbanas e grandes vazios populacionais (Souza 1997).( visto nafigura 1)

A popualcao atual desta regido segundo o senso do IBGE de 2010 é de 14.050.34
de habitantes (Dados do censo 2010 publicado no didrio oficial da unido no dia
29/11/2010).

Goiania

Regides ] o
. Norte ,spid‘lo Santo
. v 4 de Janeiro
o Parana
. Contio Santa Catarina
. Sudeste o::'d-
do Sul

Sul

Figura 1. Mapa politico do Brasil, mostrando al ocalizacdo geografica da cidade de Goiania, GO.
Fonte: http://www.defolga.com/lista- de- estados-e-capitais-do-brasil/acessado em 23,04,2011
O povoamento da regido interiorana se deu por volta do século XVII com
movimento migratério promovido pelo governo (entrada) ou pelas expedicdes particulares
(bandeirantes). Estas expedicdes tinham como objetivos a exploracdo de metais preciosos
como 0 ouro, promover a colonizacdo desta regido, capturar indios e escravos fugitivos.
Grande parte da regido Centro-Oeste pertencia a coroa espanhola, mas o avango dos
bandeirantes fez com que tornasse pertencente a coroa de Portugal.Com a descoberta de
minas de ouros vieram imigrantes para esta regido, oriundos de Séo Paulo e Minas Gerais,
gue promoveram o surgimento de vilas como: Vila Rea de Bom Jesus de Cuiabé (atual
capital de Mato Grosso), e Vila Boa, hoje a cidade de Goiés (Betran, 2000; Palacin et al.,
1995). Com a decadéncia da mineragdo no seculo XIX, a pecuéria e agricultura e a
extragdo da borracha culminou com o segundo evento migratério, vindo do estado do
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Maranhdo, S&0 Paulo e Minas Gerais. Isto viabilizou a constru¢cdo de estradas e a
consolidacéo do desenvolvimento local (Palacin & Moraes, 1994).

Um terceiro evento migratorio ocorreu em 1956, incentivado pela construcéo da
capital Federal, Brasilia. A migracdo promoveu uma alteracdo da populacdo local
originando uma nova populacdo de migrantes das diferentes regides do Brasil (Bertran,
2000). Os migrantes deste terceiro evento migratério eram de Goias, Rio de Janeiro, S&o
Paulo, Minas Gerais, Piaui, Paraiba e Bahia (Codeplan, 2008). Nessa época, grandes
contingentes populacionais chegaram a regido em busca de emprego e melhores
oportunidades.

A inauguracdo de Goiania como nova capital de Goias, em 1937, representou um
forte estimulo & migragéo para a regido. Entretanto, foi a construgdo de Brasilia, que fazia
parte do Plano de Metas (1956-1961) do governo Juscelino Kubitscheck, que acelerou o
processo de migracdo para a regido, através de investimento em infraestrutura e da
implantacdo de importante malha rodoviéria ligando a regido com os principais centros
econdmicos nacionais. Assim O Centro-Oeste formou sua populagdo com migrantes
vindos de todas as demais regifes do pais, caracterizando-se assim pela heterogeneidade
humana. (Almeida, 2006).

A partir do final dos anos 60 inaugura-se uma nova fase na regido Centro-Oeste,
caracterizada por um fluxo imigratério menos intenso, porém mais qualificado, composto
por paranaenses, catarinenses e galichos, como sdo chamados os imigrantes vindos do Rio
Grande do Sul em geral possuidores de capital e/ou experiéncia na atividade agricola
Assim, a regido Centro-Oeste, a partir da década de 1970, ganha novas funcdes na
economiabrasileira, 0 que impulsiona o seu desenvolvimento (Guimaraes, 1998).

Na década de 1970, os avangos nas tecnologias de plantio principalmente de
correcdo do solo e as caracteristicas topogréficas do Cerrado, que facilitavam a
mecanizagdo agricola,atrairam a atencdo dos governantes brasileiros para a regido. O
Cerrado abria a possibilidade de se implantar uma agricultura moderna, atamente
competitiva e voltada para producdo de commodities agricolas. (Salim, 1986; Franca,
1984). Isto proporcionou a entrada de galichos, catarinenses e paranaenses que se
dedicavam a cultura do trigo e da soja (IPEA e FIN, 1997). No estado de Goias as cinco
cidades do sudoeste goiano que mais acolheram os migrantes do Rio Grande do Sul foram:

Jatai, Rio Verde, Mineiros Chapaddo Galicho e Montividiu, que tiveram uma presenca
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marcante deste galchos em todos os projetos de colonizagcdo implantados no Cerrado
goiano (Seroa da Motta 1996).

4.2Marcadores moleculares do tipo STR e os CODIS

A andlise forense utilizando DNA foi desenvolvida por Alec Jeffreys, geneticista
briténico que em 1985 publicou o artigo na revista Nature: * |dentificacdo Gendmica ou
DNA Fingerprinting”, ap0s analisar que um curto trecho de DNA repetitivo que aparecia
espalhado por todo 0 genoma, em uma sequéncia curta, praticamente idéntica com cerca
del5 nucleotideos. Jeffreys usou essa sequéncia como sonda, marcada com uma molécula
radioativa em todo o genoma e ao revelar usando um filme de raios X sob a folha de
nailon, registrou os padrées dos pontos radioativos e observou que havia variaco entre
uma amostra e outra, sendo possivel distinguir um individuo do outro. E escreveu: “o
perfilnos fornece um fingerprint especifico de cada individuo” (Watson, 2005; Jobimet
al.,2005; Jeffreys, 2005).

Essas regides hipervaridveis ou sequéncias hipervariaveis do DNA sdo
denominadas VNTR (Variable Number Tandem Repeats), OuU sequéncias adjacentes que se
repetem em ndmero variavel. Posteriormente, foram denominadas de Minissatélites, ou
sgja, regides constituidas de 15 a 30 pares de bases repetidas inlmeras vezes com
diferentes alelos variando o niUmero da sequéncia, tornando-os extremamente informativos
(Jeffreys, 2005). Esta variagéo no nimero de elementos repetidos € possivelmente devido a
fenbmenos como permuta nao-equivalente ou “escorregamento” (slippage) na replicacdo
de DNA, ou conversdo génica. O deslizamento (slippage) da DNA polimerase durante a
replicacdo do DNA é tida como a principal causa da variagdo no nimero de repeticoes
nesses loci. Os diferentes nimeros de repeticbes caracterizam os diferentes aelos, que
podem ser detectados em uma eletroforese (Oliveiraer al., 2005; Anmarkrudezal., 2008).

(visto nafigura2)
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Os STR’s (variable number of tandem repeats ou numero variavel de repeticoes in

tandem)ou microssatélites apresentam polimorfismos muito similares aos VNTR'S, a

diferenca esta no tamanho das unidades de repeticdes consecutivas. Ambos sdo Uteis para a

identificacéo humana (Andrade, 2008).

Os marcadores STR de tamanho reduzido ou, MiniSTR, estdo sendo desenvolvidos

para uma melhor recuperacdo de informagbes de DNA degradado. Os'mini-STRs"

flanqueiam regiGes curtas da sequéncia de repeticdo melhorando a eficiéncia da
amplificagcéo (Butlerer al,, 2006; Dixonet al., 2006; Bretteller. al., 2009). Na (tabela 1),

esta listados as diferentes classes de marcadores moleculares contendo sequéncias

repetidas de DNA.
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Tabela 1. Classes de marcadores contendo sequéncias de DNA repetitivas.

Classe Tamanho da repeticao Localizacdo no genoma
DNA satdlite 5 pb-5 kb Heter:gsr%rgnattr‘gﬁeeg;”mo
DNA minissatdlites 15-35 pb DE%?{?; 1o genommia, mals
DNA microssatélites 2-8 pb Disperso no genoma

Fonte: Kashyap et al, 2004.

A diversidade nestas regides esta no nimero de repeticbes de uma dada sequéncia
de bases, que nos STR’s pode ser de 1 a4 bases e nos VNTR’ s de 10 a 100 pares de bases.
Sendo assim, devido a quantidade de repeticdes presentes, cada individuo tera um tamanho
diferente para aregido do DNA que contém um dado STR ou VNTR. Com isso, 0 aelo vai
representar cada possibilidade de tamanho (ou de nimero de repeticbes) que pode ser
encontrada (Lima, 2010).

Os marcadores STR’'s sdo amplificados pela técnica de PCR. Esta caracteristica
permite que amostras com quantidades minimas de DNA ou com alto grau de degradacéo,
possam ser amplificadas. Desta forma, a andlise de locos STR superou vérias limitagOes
relacionadas a manipulagdo de seqiéncias VNTR, fazendo com que a tipagem de 8
marcadores STR fosse mais utilizada para a tipagem por DNA de vestigios bioldgicos em
geral (Goes, 2010).Estes marcadores STR que sdo amplificados pela técnica de PCR estéo
cada vez mais sendo utilizados, pois permite que amostras com quantidades minimas de
DNA ou com alto grau de degradacéo, possam ser analisadas (Goes, 2010).

Os principais marcadores STR utilizados pelo sistema CODIS (Combined DNA
Index System)- Sistema Combinado de indice de DNA sfo: TPOX (cromossomo
2),D3S1358 (cromaossomo 3), FGA (cromossomo 4), D5S818 e CSF1PO (cromossomo 5),
D7S820 (cromossomo 7), D8S1179 (cromossomo 8), THO1 (cromossomo 11),
VWA (cromossomo 12), D13S317 (cromossomo 13), D16S539 (cromossomo 16),
D18S51(cromossomol18), D21S11 (cromossomo 21), AMEL (cromossomo X) e

AMEL (cromossomo Y).
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Figura3.A imagem ilustra os Microssatélites ou STRs, do Codis com suas localizagdes cromossomicas
http://www.cstl.nist.gov/di v831/strbase/fbicore.htm ( acesso em 23/04/2011)

Esses marcadores genéticos que formam a base do CODIS(Combined DNA
Index System)- Sistema Combinado de indice de DNA, foram selecionados em
novembro de 1997 e, a partir de entdo, so utilizados na base de dados nacional de DNA.
Apbs vérios estudos de desempenho e validacéo de uso dos STR foi entdo estabelecida a
base de dados da populagcdo americana e a aplicacéo forense do sistema STR foi realizada
em varias investigacbes. Além da determinagdo da localizacdo fisica das diversas
sequéncias de DNA, o mapa citogenético foi integrado com a sequiéncia do genoma
humano para permitir uma aproximagdo mais precisa dos fragmentos gerados(B udowle;
Moretti, 1999; Butler, 2006). O STR € uma seqiiéncia de repeticbes que fornece uma
identificacdogenética Unica de uma amostra testada. Sequéncias de STR s8o responsaveis
por cerca de3% do genoma humano total (Butler, 2006).

A partir da criacdo do Banco de Dados Genético do Reino Unido, uma série de
paises europeus decidiram pela implementacdo nacional de Bancos de Dados de DNA
embasados em, locos STR. Desta forma,num trabalho coletivo excepcional entre EDNAP e
ENSFI (European Network of Forensic Science Institutes ) — Rede Européia de Institutos de

Ciéncias forense — houve a padronizacdo de um conjunto de lacos STR utilizados em
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genética forense para todos os paises pertencentes a Unido Européia, hum intento de
enfrentar o desafio da criminalidade transfronterica, isto porque o STR € Unico para cada
individuo facilitando assim aidentificacdo (Pena, 2006).

Em maio de 2009 houve a realizacdo de um acordo de cooperacéo entre a Policia
Federal (PF) brasileira e o FBIdo inglés ( Federal Bureau Investigation) — EScritorio de
investigacdo Federal, para a utilizagdo de dois médulos do CODIS, contemplando a area
crimina e identificagdes civis. O primeiro médulo gerencia perfis genéticos de vestigios
coletados durante a pericia nas cenas de crime e o segundo gerenda perfis genéticos
de pessoas desaparecidas, vitimas de desastres, de seus respectivos familiares e perfis de
restos humanos ndo identificados (Koche Andrade, 2008). Em 19 de maio do ano de 2010,
ocorreu a solenidade da implantacdo do CODIS em territério nacional. A partir desta data,
o Brasil ja possui a Rede Integrada de Bancos de Perfis Genéticos (RIBPG) por meio da
celebracdo do Termo de Compromisso com o FBI e os acordos de cooperacéo técnica com
as secretarias de seguranca estaduais (Figueiredo, 2010).

Antes mesmo da sua inauguragdo oficial, a primeira utilizacéo do CODIS deu-se na
tragédia ocorrida em 2009 com o v6o 447 da Air France (rota Rio de Janeiro — Paris). Este
acidente originou a morte dos 228 ocupantes da aeronave, dos quais 50 tiveram seus
corpos resgatados e genotipados. O software possibilitou a identificagdo dos corpos por
meio do cruzamento de seus perfis genéticos com os perfis doados por
familiareg Figueiredo, 2010).

4.3Vantagens de marcadores STR

Tendo em vista a expressao co-dominante e multialelismo, os marcadores STR sdo
0S gue possuem o mais elevado contelido de informac&o de polimorfismo, ou sgja, “PIC”
do inglés (Polymorphism  Information Content)- Conteldo de informagéo
Polimdrfica.Desta forma, essencialmente, toda e qualquer populagdo segregante pode ser
utilizada como populacdo referéncia, para estudos de ligacdo e mapeamento genético.
Assim, a escolha da populagdo para mapeamento ndo mais precisa ser feita com base na
maximizacdo da distancia genética, e sim, visando a populacdo mais informativa do ponto
de vista das caracteristicas biologicas ou econbmicas de interesse (Schlotterer, C.
Hitchhiking mapping, 2003).
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Os STRs sao muito freglentes e distribuidos ao acaso, permitindo a mais completa
cobertura de qualquer genoma eucarioto. A observacéo, pelo menos em genomas animais,
de que ocorre conservacdo de sitios de microsatélites entre espécies relacionadas, torna
possivel, em alguns casos, a transferéncia de marcadores entre espécies ou mesmo género,
usando-se primers heterélogos. Somado estas caracteristicas genéticas, os segmentos
poliméficos gerados sdo pequenos o suficiente para serem detectados utilizando-se a
reacd0 PCR. Todas estas caracteristicas reunidas, fazem com que marcadores sejam
marcadores ideais para mapeamento genético e fisico de genomas, para a identificagcéo e
discriminagdo de gendtipos e estudos de genética de populacdes.(Schiotterer, C.
Hitchhiking mapping, 2003).

A relevancia, o nivel de recursos e 0 niUmero de laboratorios envolvidos fizeram
com que osde marcadores STRs tenham sido desenvolvidos como parte do projeto de
mapeamento do genoma humano. Os primeiros mapas genéticos do genoma humano
baseados em centenas de marcadores microsatélites foram publicados nos ultimos anos.
Microsatélites representam um passo muito importante do projeto genoma humano, apdos
resolverem os problemas associados ao baixo nivel de polimorfismo dos locos RFLP do
ingléRestriction Fragment Length Polymorfism)-Polimorfismo no Tamanho de
Fragmentos de Restricdo, anteriormente utilizados para mapeamento (Schlotterer, C.
Hitchhiking mapping, 2003).

4.4Bancos de dados gendmicos e sua importincia

O banco de dados de perfis genéticos é usado para comparar perfis de suspeitos
cadastrados no banco e identificar criminosos a partir de outros crimes, podendo ser usado
para provar a inocéncia ou culpa de suspeitos, assim como, identificarem restos mortais e
amostras biol 6gicas (Dolinsky; Pereira, 2007).

Paises como Inglaterra, Estados Unidos, Alemanha, Austria, Bélgica, Canada,
Chile, Coldmbia, Croacia, Dinamarca, Eslovaquia, Espanha, Esténia, Finlandia, Franca,
Holanda, Hong Kong, Hungria, Itdlia, Isandia, Letbnia, Noruega, Nova Zelandia, Panama,
Poldnia, Portugal, Republica Tcheca, Singapura, Suécia e Suica, ja possuem um banco de
dados de perfis genéticos (banco de dados de DNA). Na Inglaterra, em torno de 25% das

infragdes como furtos e roubos sdo praticados por pessoas ja identificadas geneticamente
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no banco de dados, sendo que mais de 80% dos homicidios sdo elucidados nesse pais
(Lima, 2008).

O banco de dados (BD) britanico, implementado em 1995, encontra-se em um
estégio bem desenvolvido em relagdo aos demais. Dados de 2006 mostram o quanto €
eficiente esse banco de perfis genéticos, pois se verificou que ataxa de resolucdo de crimes
passou de 26% para 40%, quando vestigios encontrados no local do crime sdo colocados
no banco de dados (Lima, 2008).

Nos Estados Unidos da América, O FBI, do inglés (The federal Bureau of
Investigation), agéncia americana de investigacdo, tem sido lider no desenvolvimento de
tecnologias para genotipagem de DNA para uso na identificacdo de criminosos. Nas
pericias forenses criminais € realizada uma comparacdo dos resultados obtidos com a
tipagem do DNA de uma evidéncia bioldgicaretirada da cena de um crime com atipagem
do DNA de um suspeito €/ou da prépria vitima. Ocorrendo a combinagdo genotipica das
duas amostras nos 13 loci do CODIS ha uma confirmacdo de que essas amostras séo
provenientes do mesmo individuo (Ban JD, 2001). E em dezoito de maio de dois mil e
nove, Brasil e EUA assinaram um acordo de cooperacdo internacional para criagdo, em
nosso pais, do primeiro banco de DNA, de &mbito nacional, para fins de identificacdo
forense. (Brasil, 2009).

Quando é construido um banco de dados operacional para armazenamento e
comparacdo de informagbes genéticas, as informagdes geradas devem ser (teis ao maior
nimero possivel de casos, devido a isso, dados sobre as regides STR presentes no DNA
nuclear devem ser incluidos, como também quando cabivel as tipagens de DNA
mitocondrial. Isto, em virtude de que é comum a identificacdo de esgqueletos a partir da
analise deste Ultimo (Fgueiredo, Paradela 2010).

A identificacdo humana por DNA € uma importante ferramenta na resolucéo de
casos envolvendo questdes criminais e de paternidade (Dolinsky; Pereira, 2007).0 DNA
pode ser extraido de pequenas amostras bioldgicas, tais como, manchas de sangue,sémen,
cabelo, ossos, dentes, unhas, saliva, urina e fluidos biolégicos, estes sdo 0s principais
vestigios que podem ser encontrados nas cenas de crime (Benecke, 2002).

Esses vestigios podem ser utilizados para determinar o perfil genético do individuo
e estabelecer alguma ligacdo entre a pessoa e o0 local do crime, uma vez que, é Unico o
patriménio genético de cada pessoa, pois existem sequéncias muito varidveis na molécula

de DNA que devido ao seu alto grau de polimorfismo, podem ser utilizadas para distinguir
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individuos e estabelecer o vinculo genético entre os individuos envolvidos (Fgueiredo;
Paradela, 2010).

A criacBo de bancos de dados(BD) de DNA regionais no Brasil, contendo
frequéncias alélicas da populagéo, tornou-se relevante e de grande importancia ndo so para
a ciéncia forense mais para a ciéncia biologica como um todo. Estes bancos de DNA ja
existem em alguns estados brasileiro como: Os seguintes laboratérios brasileiros ja estdo
de posse do CODIS, Instituto Nacional de Criminalistica PF. Instituto de Criminalistica—
Estado do Amazonas. Laboratdrio de Genética Forense — Estado do Amapda. Laboratério
Central da Policia — Estado da Bahia. Nucleo de Pericia en DNA — Estado do Ceara
Superintendéncia de Policia Técnica— Estado de Espirito Santo. Instituto de Criminalistica
— Estado de Minas Gerais. Ingtituto de Andlises Forenses— Estado do Mato Grosso do Sul.
Laboratorio de Genética Forense — Estado do Pard Geréncia Executiva de Laboratorio
Forense — Estado da Paraiba. Instituto de Criminalistica — Estado do Paran&. Instituto de
Pesquisa e Pericias — Estado do Rio de Janeiro. Laboratorio de Pericias — Estado do Rio
Grande do Sul. Instituto de Andlises Laboratoriais — Estado de Santa Catarina. Instituto de
Criminalistica Estado de Séo Paulo. Geréncia de Biologia Molecular — Estado do Mato
Grosso Nesta primeira fase de implantacdo, o BD( bancos de dados) brasileiro armazenara
somente perfis genéticos obtidos de vestigios coletados em locais de crimes. A meta é que
0 BD logo passe a ser aimentado também com os registros genéticos de criminosos
condenados. No entanto,faz-se necess&ria a aprovacdo de lei especifica que permita a
coleta de amostra bioldgica do réu condenado, ou segja, que torne obrigatéria a doacdo de
material biologico para a tipificacdo genética e posterior registro do perfil encontrado no
Banco de Dados de DNA (BD) nacional (Figueiredo, 2010).

No Brasil, ndo ha ainda uma padronizacdo em relacdo aos métodos para andlise de
DNA e, até mesmo por conta disto, a policia ndo conta com um banco de dados de
informacBes genéticas de criminosos ou pessoas desaparecidas, sendo ferramentas
investigativas eficientes servindo para armazenamento, busca e cruzamento de informacdes
(Hgueiredo; Paradela 2010).

Um dos fatores para o0 sucesso do banco de dados de DNA é a legislacdo que o
regulamenta, sendo importante na resolucéo de crimes para 0s quais ndo ha suspeitos e que
de outra forma permaneceriam insolUveis (Lima, 2008).Atualmente, os principais debates
envolvendo esta ferramenta de investigacdo criminal giram em torno do armazenamento

dos perfis, nomeadamente a quem vai ter seu DNA submetido, se somente os condenados
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ou se também os suspeitos de algum crime; e sobre 0 tempo em que a amostra permanecera
no banco de dados para consulta, se de forma indeterminada ou por um periodo limitado
pelalegislacdo. (Obasogie, 2010)

Em se tratando da criagdo de bancos de amostras de DNA, € importante ressaltar
gue estes bancos genémicos também podem ser usados na biodiversidade do Brasil como
do mundo. Este banco de DNA representantes da biodiversidade visa propiciar estudos
genéticos para as mais distintas finalidades. Estes estudos lidam basicamente com a
biodiversidade em seu aspecto mais fundamental que se da no nivd molecular ou
diversidade genética. A preservacdo da biodiversidade genética também faz parte dos
compromissos dos paises que seguem premissas da Convencéo em Diversidade Biologica

(http://www.biodiv.org).

5. MATERIAL E METODOS

5.1 Grupo amostral

Para os célculos das taxas de mutacdo e frequéncias alélicas dos 15 marcadores
STR analisados, foram sel ecionados 986individuos, ndo aparentados, de exames de vinculo
genético provenientes do Laboratério Biocroma, com indice de paternidade de 99,999%,
caracterizando individuos procedentes e residentes na cidade de Goiania, Goias, no periodo
de janeiro a dezembro do ano de 2010, utilizando os 15 marcadores autosdbmicos STR
CODISdo inglés(Combined DNAIndex System) que sd0:TPOX (cromossomo 2),D3S1358
(cromossomo 3), FGA (cromossomo 4), D5S818 e CSF1PO (cromossomo 5), D7S820
(cromossomo 7), D8S1179 (cromossomo 8), THO1 (cromossomo 11), VWA (Cromossomo
12), D13S317 (cromossomo 13), D16S539 (cromossomo 16), D18S51(cromassomol8),
D21S11 (cromossomo 21),

5.2 Interpretacio dos resultados

As amostras foram analisadas a partir do sangue total, onde o protocolo de extracéo
e quantificacdo foi seguido com a padronizacdo do laboratorio Biocroma. Cada loco de
microssatélite foi amplificado usando oligonucleotideos marcados com um grupo

fluorescente. Os alelos amplificados foram analisados em sequenciador automatico, como
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o FMBI ORSystms, do Laboratério Biocroma, e seus comprimentos foram determinados
através da comparacdo com padrdes previamente obtidos a partir de moléculas de DNA de

comprimento ja conhecido e estabelecido.

5.3 Analise estatistica dos resultados

A variabilidade dos 15 marcadores STR foi quantificada pelo nimero de alelos
observados, pela heterozigosidade observada e pela diversidade génica (heterozigosidade
esperada), que consiste na propor¢do esperada de individuos heterozigotos para as
freqiéncias a élicas observadas. Esses parametros foram cal culados utilizando o programa
PowerStats v.1.2 ( Promega Corporation, EUA).

Osresultados dos gendtipos obtidos de cada individuo, foram plotados em planilhas
Excel,do Office 2007 do Windows XP Home e posteriormente foram convertidos em
arquivos de extensdo para andlise no programa Genetix versao 4.05(Belkin et.al,1996).

O programa utilizado para avaliacdo do equilibrio de Hardy-Weinberg foi o
Genetix versao 4.05(Belkin et.al,1996), o qual viabiliza diversos dados tanto para andlises
do gendtipo, quanto do haplétipo. No caso, para a andlise de microssatélites, sdo
monitorados gendtipos dipldides, ou sgja, com a combinacdo de pares de alelos em um ou
mais loco. O inicio da andlise basaia-se na verificagdo de um ndimero arbitrario de loco de
microssatélites e para cada loco € provido um nuimero de repeticdes dos motivos de
microssatélites, no qual sera definido o aelo que ird ser analisado, de acordo com o
model o mutacional, passo a passo. Se ocorrer indefinicdo do nimero de repeticbes, como a
diferenca no comprimento entre os produtos amplificados, significa que ocorreu mudanca
no nimero de repeticdes. Logo, 0 motivo menor ajudara como referéncia para codificacéo
dos outros alelos que possuem motivos adicionais, 0s quais serdo comparados com 0
referencial. Caso esta estratégia seja inviabilizada, nenhum outro nimero podera ser usado
como codigo, e 0 modelo mutacional passo a passo ndo foi incorporado para os dados.

A férmulado programa: fal = n/2N, onde:

« fal: frequéncia a élica (ou freguiéncia de determinado grupo alélico);

« n: frequéncia absoluta de um alelo ou grupo aélico naamostra;

* N: nimero de individuos na amostra. O N é multiplicado por 2, pois cada
individuo é portador de duas copias aélicas de cada gene.

Neste contexto, para se testar a hipétese de que a populacdo se encontra em EHW,

as frequéncias genotipicas observadas foram comparadas em relagdo as frequéncias
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genctipicas esperadas, avaliando se os desvios existentes sdo ou ndo significativamente
diferentes de zero. Para tanto, utilizou-se o teste exato de Fisher por simulagdo de Monte
Carlo (100.000 permutaces).

O teste exato de Fisher calcula a probabilidade exata de ocorrer os resultados
obtidos, sem considerar o tamanho amostral, gerando um intervalo de confianca da
frequéncia esperada de homozigotos e de heterozigotos para cada classe de tamanho de
alelo. A interpretacdo do teste é a mesma que do qui-quadrado, ou sgja, rejeicdo de HO
caso p > 0,05.

Os céculos de homozigose, heterozigose, do conteldo de polimorfismo
informativo (PIC), do poder de discriminacéo do loco (PD) e do poder de excluséo do loco
(PE), foram efetuados pelo programa PowerStats v.1.2 (Promega Corporation, EUA).

O poder de excluséo (PE), reflete a probabilidade de excluir a paternidade de um
suposto pai da populagdo em relacdo a um par méae-filho (Tereba, 1999; Desmarais et
al.,1998). O valor do contetido de polimorfismo informativo (PIC) foi descrito por Botstein
et al (1980) e é um indicador da capacidade informativa de um marcador em estudos
genéticos (segregacdo, identificacdo de populacdes e controle de paternidade). Seu clculo
depende do nimero de alelos, das suas frequéncias e do tamanho da amostra. Segundo a
classificagéo de Botstein ef al (1980), marcadores com valores de PIC superiores a 0,5 séo
considerados muito informativos, com valores entre 0,25 e 0,50 informativos
medianamente, e com valores inferiores a 0,25, pouco informativos. O poder de
discriminacdo que caracteriza a probabilidade de diferir os individuos quanto as amostras
de DNA tem indices elevados de discriminagéo em torno de 99,99%.

5.4. Equilibrio de Hardy-Weinberg

O estudo mais detalhado de cada |6cus caracteriza de modo mais aprofundado a
distribuicdo e a dindmica da diversidade numa determinada populagdo, assim como
medidas de variabilidade genética mais informativas para uma vasta aea de
conhecimentos podem ser conhecidas. Para tal torna-se necess&rio proceder, em primeiro
lugar, a estimativa das frequéncias a élicas de um locos verificando o seu grau polimorfico.
Ao se admitir que os dois genes A e B ocorrem na populacéo com frequénciasp eq, se
juntam ao acaso para formar os individuos, entdo € possivel prever a estrutura genotipica

da populagéo na geracéo seguinte:
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AA=p> AB=2q BB=g4*

Esta formula tem uma importancia fundamental em genética das populacles e
designa-se por equilibrio de Hardy-Weinberg. Pode se demonstrar que uma populacdo em
equilibrio de Hardy-Weinberg, as frequéncias délicas mantém-se constantes
indefinidamente, pelo que a estrutura genotipica e os padrées de cruzamento podem ser
previstos simplesmente através da sua utilizagdo (Pereira e Almeida, 2005).

O equilibrio entre heterozigotos observados e esperados depende dos fatores tais
como: demogréficos, histéricos selecdo natural e mutacdo que caracterizaram a
heterozigosidade e a taxa de mutagéo dos marcadores moleculares estudados. Estudos com
microssaélites sdo superiores para andlise de heterozigosidade, quando comparados aos
marcadores que utilizam proteinas uma vez que a taxa de mutagdo do primeiro tipo de
marcadores moleculares € muito superior ado segundo. Por outro lado, uma populagdo que
tenha mantido valores elevados populacionais a0 longo de geraces, devera mostrar
maiores valores de heterozigotos do que uma populacdo que tenha sofrido flutuaces
demogréficas acentuadas (Okamoto, 2003).

Finalmente, o equilibrio de Hardy-Weinberg se aplica a populagdes infinitas e onde
n&o ocorre mutacdo, selecdo ou migragéo. Trata-se, pois, de uma situacdo idealizada em
gue ndo ha evolucdo, entendida como o processo de modificacdo das frequéncias alélicas
ao longo do tempo (Futuyma, 1998).
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6. RESULTADOS

6.1Frequéncias alélicas e genotipicas

Foram calculadas as frequéncias alélicas e genotipicas dos 986 individuos (homens
e mulheres), genotipados para os 15 marcadores STR autossdmicos. Os diferentes alelos
destes locos podem ser diferenciados, uns dos outros, devido a variagdo do nimero de
repeticoes detetranucl eotideos.

Diversos parametros estatisticos também foram calculados com a utilizacdo do
programa PowerStats v.1.2, tais como: os vaores (em porcentagem) referentes a
heterozigosidade observada e esperada, o poder de discriminagdo, poder de exclusdo e o
contelido de polimorfismo, visto na tabela (2). Para verificar o equilibrio de Hardy-
Weinberg, o programa Genetix versdo 4.05 foi utilizado comparando os indices de
heterozigosidade observada e esperada gerando os resultados para o teste exato de Fisher

com p>0,05.
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Tabela 2. Frequéncias aélicas e pardmetros estatisticos dos 15 STR autossdmicos

CODIS de 986 individuos ndo aparentados da populacédo de Goiéania

Alelos TPOX D16S539 D3S1358 FGA PentaE D21S11 D8S1179 VWA PentaD D18S51 THO1 CSFIPO D7S820 D13S317 D5S818

4 - - - - - - - - - - - - - - -
5 - 0,001 0,001 - 0,068 - - - 0,026 - 0,017 - - - -
6 0,013 - - - 0004 0,001 - - 0,001 - 0,287 _ 0,002 - -
7 0,001 - 0,001 - 0,097 0,020 - - 0016 0001 020 0020 002 0001 0022
8 0430 0,019 - - 0065 0013 0005 0002 0050 0002 018 0012 0163 0083 0018
9 0120 0,170 - - 0048 0031 0,009 - 0183 0015 0205 0028 0126 0093 0,039
9.3 - - - - - - - - - - - - - - -
10 0076 0,082 0,001 - 0074 0239 0,066 - 0142 0013 0009 025 0249 0052 0,065
1 029 0,300 0003 0003 0117 0276 0068 0002 0162 0033 - 0265 0227 0297 0,329
12 0056 0,270 0003 0001 0165 0280 0121 0003 0170 0132 - 0280 0174 0274 0345
13 0008 0,130 0,004 - 0098 0067 0275 0010 0157 0115 - 0067 0033 0123 0,158
14 - 0,030 0,097 - 0043 0031 0274 0092 058 0135 0001 0033 0005 0061 0015
15 - 0,003 0335 0002 0067 0018 0143 0139 0029 0,136 - 0,019 - 0,007 0,003
16 - 0,003 0240 0003 0049 0009 0030 0260 0004 040 0001 0009 - 0,003 0,003
17 - 0,001 0,202 0002 0044 0009 0005 0236 0002 0117 - 0,009 - 0,003 0001
18 - 0,002 0,108 0016 0028 0005 0002 0175 - 0,077 - 0,005 - 0003 0,002
19 - - 0006 0072 0010 0001 - 0,067 - 0,085 - 0,001 - - -
20 - - - 0134 0012 0001 - 0,013 - 0,024 - 0,001 - - -
21 0,001 - - 0,42 0007 - - 0,002 - 0,011 - 0,001 - - -
22 0,001 - - 0170 0003 0,001 - - 0,002 0,006 - - - - -
23 - - - 0,146 0,002 - - - - - - - - - -
24 0,002 - - 0,137 - - - - - 0,003 - - - - -
25 - - - 0,089 - - - - - - - - - - -
25.2 - - - - - - - - - - - - - - -
26 - - - 0,062 - - - - - - - - - - -
27 - - - 0,018 - - 0,001 - - 0,003 - - - - -
28 - - - 0,004 - - - - - 0,002 - - - - -
2822 - - - - - - - - - - - - - - -
29 - - - 0,001 - - - - - 0,001 - - - - -
30 - - - - - - - - - - - - - - -
30.2 - - - - - - - - - - - - - - -
312 - - - - - - - - - - - - - - -
322 - - - - - - - - - - - - - - -
332 - - - - - - - - - - - - - - -
34 - - - - - - - - - - - - - - -
36 - - - - - - - - - - - - - - -
4622 - - - - - - - - - - - - - - -
Ho 324 19,4 233 169 135 25,9 215 168 163 145 21,2 27,6 178 18,4 24,9
He 67,6 80,6 767 831 865 74,1 785 832 837 855 788 724 82,2 81,6 75,1
PIC 0,66 0,76 073 08 091 075 0,78 079 084 088 077 0,75 0,79 0,77 0,70

PD 0,872 0,920 0,907 099 0,981 0,911 0,933 093 0,960 0975 0,930 0,911 0,935 0,924 0,884
PE 0,392 0,609 0539 0,658 0,724 0,495 0,572 0,660 0,720 0,705 0578 0,466 0,640 0,630 0,512
P 0,0001  0,0001 0,0001 0,003 0,0001 0,0001 0,03 0,0001 0,0001 0,0001 0,0001 0,0001 0,05 0,0001  0,0001
N 920 979 974 980 862 986 983 984 964 981 950 972 982 974 977

P= Equilibrio de Hardy-Weinberg para o teste exato de Fisher (p>0,05). Ho: percentagem de individuos
homozigotos; He: percentagem de individuos heterozigotos; PIC: Conteldo de polimorfismo informativo;
PD: poder de discriminagao; PE: poder de exclusdo.
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Na amostra populacional analisada foi possivel verificar que as frequéncias
genotipicas estéo distribuidas de acordo com o esperado em equilibrio de Hardy-Weinberg
para o teste exato de Fisher com p>0,05.

Outros pardmetros estatisticos analisados foram o poder de exclusdo (PE), onde na
amostra populacional analisada os maiores indices do PE foram encontrados nos
locus,Penta E, Penta D e D18S51, caracterizando que séo bons marcadores de excluséo de
paternidade quando utilizados em exames de vinculo genético (Brenner, 2004; Brenner e
Morris, 1990).

O valor de PIC que foi calculado com o objetivo de avaliar cada loco quanto ao seu
grau de importancia em estudos de segregacdo. Os valores do PIC dos 15 marcadores
variaram de 0,66 a 0,91, sendo que o maior valor foi obtido para o marcador Penta E e o
menor para 0 marcador TPOX.

Foi observado que os indices mais elevados do PD, foram dos marcadores Penta E,
D18S51 e FGA, reforcando a utilizagcdo deste marcadores em testes de vinculo genético.
Os vaores de PIC, PD e PE mostram a superioridade dos marcadores microssatélites para
0 mapeamento genético, assim demonstraram eficientes na identificacdo dos genétipos e
andlise de parentesco.

O valor H é uma medida de variabilidade que traduz a heterozigosidade observada,
e o vaor de D, uma medida de variabilidade que traduz a heterozigosidade esperada, maior
discrepancia destes paréametros para determinado locus reflete o desequilibrio genotipico
da amostra(p>0,05), visto na tabela (3). Os marcadores analisados apresentaramaltos
valores para a heterozigosidade observada,média de 0,787 e diversidade génica média de
0,81. A heterozigosidade observada atingiu os indices mais atos nos marcadores Penta E
de 0,860,n0D18S51 de 0,850, e no Penta D de 0,837. A diversidade génica atingiu 0s
indices mais altos nos marcadores Penta E de 0,91, D18S51 de 0,89 e no FGA e Penta D
ambos com 0,87.Visto na Tabela(3)
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Tabela 3. NUmero de alelos, estimativas de diversidade génica (D), Heterozigosidade (H),
contetido de polimorfismo informativo (PIC) e probabilidade de excluséo (PE).

Numero de

Marcadores D H PIC PE
alelos

TPOX 11 0,71 0,680 0,66 0,392
D16S539 12 0,79 0,810 0,76 0,609
D351358 12 0,77 0,770 0,73 0,539
FGA 17 0,87 0,831 0,86 0,658
Penta E 19 0,91 0,860 0,91 0,724
D21S11 16 0,85 0,740 0,75 0,495
D8S1179 12 0,80 0,780 0,78 0,572
VWA 12 0,81 0,830 0,79 0,660
Penta D 15 0,87 0,837 0,84 0,670
D18S51 20 0,89 0,850 0,88 0,692
THO1 08 0,80 0,710 0,71 0,448
CSF1PO 15 0,77 0,724 0,75 0,466
D7S820 09 0,81 0,820 0,79 0,640
D13S317 12 0,80 0,820 0,77 0,630
D5S818 12 0,74 0,750 0,70 0,512
Média 13,46 0,81 0,787 0,78 0,580

D- Diversidade génica; H- Heterozigosidade observada; PIC- Contelido de polimorfismo informativo;
PE- Poder de exclusdo.

Os resultados também foram agrupados de acordo com o marcador do tipo STR
analisado, caracterizados pelo banco de dados NIST tendo a localizagdo, repeticOes de
pares de bases e ocorréncia similar no corpo humano. Os dados obtidos dos parametros
estatisticos foram plotados em graficos gerados pelo programa Excel 2007, obtidos dos
gréficos do programa PowerStats® v.1.2 para cada marcador de acordo com as suas
respectivas frequéncias alélicas.

O marcador TPOX é um STR autossdbmico localizado no braco curto do
cromossomo 2, apresenta as repeticdes de bases (AATG)n, esta associado ao gene da
tiredide peroxidase humana (GenBank) Visto nafigura (4). A tabela4 indica os parametros
estatisticos: frequéncias alélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a
variagao entre ambas e o0 equilibrio de Hardy- Weinberg para o teste exato de Fisher com
p>0,05.
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A
TPOX
Other Names Chromosomal Location GenBank Accession
WTPO, TPO 1p25.3; intron 10 of uman thyroid peroxidase gens M68651; bas 11 repeats
UsiSTS: 240638 Che 2 1472 Mb (May 2004, NCBI buld 35)

Repeat [AATG] = GenBank top strand (commenly used)

Reported Primers Ref PCR Primer Sequences

Set 1 153 §-ACTGGCACAGAACAGGCACTTAGG-3' (AATG strand)
5-GGAGGAACTGGGAACCACACAGGT-3' (TTAC strand)

Setl 87 §-CACTAGCACCCAGAACCGTC-3 (AATG strand)
§-CCTTGTCAGCGTTTATTTGCC-3 (TTAC strand)

Setd Promega PowerPiex 1.1 (TMR. lnbeled) primer sequences

$-ACTGGCACAGAACAGGCACTTAGG-Y
5'[TMR]-GGAGGAACTGGGAACCACACAGGTTA-3

Set 4 ABI COfiler (JOE knbeled), dentifiler (NED labeled)
Set§ Promega PowerPlex 2.1, PowerPlex 16 (TMR labeled) primer sequences

§_GCACAGAACAGGCACTTAGGY
§'-[TMR]-CGCTCAAACGTGAGGTTG-3'

PCR Product Sizes of Observed Alleles -

None

Figura 4. Banco de dados do marcador TPOX
Fonte: www.cstl.nist.aov/hiotech/strhase/strTPOX .htm

Tabela4. Frequéncias alélicas do marcador TPOX

Alelos FA
6 0,013
7 0,001
8 0,430
9 0,123
10 0,076
11 0,289
12 0,056
13 0,008
21 0,001
22 0,001
24 0,002
HO 0,324
HE 0,676
\Y 0,352
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variagdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosidade observada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg.
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Para o0 microssatélite TPOX foram observados alelos que se estenderam do alelo 6
a0 alelo 13,seguido pelos aelos de 21,22 €24 sendo 0 mais frequente 0 8, seguido pelo 11 e
0 alelos mais raros foram 7,21,22 com a frequéncia de 0,001 seguido pelo 24. O indice de
heterozigosidade esperada resultante foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de
Hardy- Weinberg (P) e na elevada variagéo entre heterozigosidade esperada e observada

dentre os 15 marcadores genotipados (Figurab).
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Figura5. Distribuicdo das frequéncias alélicas do marcador TPOX

O marcador D16S539 € um STR autossdmico localizado braco longo do
cromossomo 16 (GenBank), apresenta as repeticdes de bases GATA, ndo esta associado
ainda a uma codificagcdo génica especifica. A tabela 5 indica os par@metros estatisticos.
frequéncias aélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a variacdo

entre ambas e o equilibrio de Hardy- Weinberg para o teste exato de Fisher com p>0,05.
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Tabela 5. Frequéncias alélicas do marcador D16S539.

Alelos FA
5 0,001
8 0,019
9 0,168

10 0,082
11 0,299
12 0,265
13 0,128
14 0,029
15 0,003
16 0,003
17 0,001
18 0,002
HO 0,194
HE 0,806
\Y 0,612
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variagdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg

Para 0 microssatélite D16S539 foram observados alelos que se estenderam do alelo
5, 8 a0 18, sendo o mais frequente 0 11 e os alelos mais rarosforam 0 5 e 17, seguido pelo
18 com 0,002. O indice de heterozigosidade esperada resultante foi maior que a observada,
refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P) e namaior variagdo entre heterozigosidade

esperada e observada dentre os 15 marcadores genotipados (Figura6).
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Figura 6. Distribui¢8o das frequéncias alélicas do marcador D16S539

O marcador D3S1358 é um STR autossdbmico localizado braco curto do
cromossomo 3 (GenBank), apresenta as repeticoes de bases TCTA, ndo esta associado
ainda a uma codificagdo génica especifica. A tabela 6 indica os pardmetros estatisticos:
frequéncias aélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a variagéo
entre ambas e o equilibrio de Hardy- Weinberg para o teste exato de Fisher com p>0,05.



30

Tabela 6. Frequéncias alélicas do marcador D3S1358

Alelos FA
5 0,001
7 0,001

10 0,001
11 0,003
12 0,003
13 0,004
14 0,097
15 0,335
16 0,240
17 0,202
18 0,108
19 0,006
HO 0,233
HE 0,767
\/ 0,534
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variacdo entre a Heterozigosidade esperada e aHeterozigosidade observada;
P- Equilibrio de Hardy -Weinberg.

Para 0 microssatélite D3S1358 foram observados alelos que se estenderam do 5 ao
19, com excegdo dos aelos 6,8 e 9. O adelo mais frequéntefoi o 15, seguido pelo 16 e os
alelos mais raros foram 0 5,7 e 10, ambos com frequéncias aélicas de 0,001. O indice de
heterozigosidade esperada resultante foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de
Hardy- Weinberg (P) (Figura?).
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Figura 7. Distribui¢8o das frequéncias alélicas do marcador D3S1358

O marcador FGA é um STR localizado no braco longo do cromossomo 4
(GenBank) apresenta as repeticbes de bases CTTT, estd associado ao gene humano do
fibrinogénio afa. A tabela 7 indica os parametros estatisticos. frequéncias alélicas,
heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a variagdo entre ambas e 0

equilibrio de Hardy-Weinberg para o teste exato de Fisher com p>0,05.
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Tabela 7. Frequéncias alélicas do marcador FGA

Alelos FA
11 0,003
12 0,001
15 0,002
16 0,003
17 0,002
18 0,016
19 0,072
20 0,134
21 0,142
22 0,170
23 0,146
24 0,137
25 0,089
26 0,062
27 0,018
28 0,004
29 0,001
HO 0,169
HE 0,831
V 0,662

P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variagdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy -Weinberg.

Para 0 microssatélite FGA foram observados alelos que se estenderam do 11 ao 12
e depois do alelo 15 a0 29. O alelo mais frequente 0 22, seguido pelo 23 e os alelos mais
raros foram os 12 e 29, sendo todos com frequéncias aélicas de 0,001, seguido pelo alelo
15 e 17 com a frequéncia alélica de 0,002. O indice de heterozigosidade esperada
resultante foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg, porém
com a menor variagdo entre heterozigosidade esperada foi observada dentre os 15

marcadores genotipados.(figuraB)
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Figura 8. Distribuicgo das frequéncias aléicas do marcador FGA

O marcador Penta E € um STR localizado no brago longo do cromossomo 15
(GenBank) apresenta as repeticdes de bases AAAGA, ndo esta associado ainda a uma
codificaco génica especifica. A tabela 8 indica os parémetros estatisticos: frequéncias
alélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a variacdo entre ambas e
o equilibrio de Hardy -Weinberg parao Teste exato de Fisher com p>0,05.



Tabela 8. Frequéncias alélicas do marcador do STR Penta E

Alelos FA

5 0,068

6 0,004

7 0,097

8 0,065

9 0,048
10 0,074
11 0,117
12 0,165
13 0,098
14 0,043
15 0,067
16 0,049
17 0,044
18 0,028
19 0,010
20 0,012
21 0,007
22 0,003
23 0,002
HO 0,135
HE 0,865
V 0,730
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variacdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Para 0 microssatélite Penta E foram observados alel os que se estenderam do alelo 5
a0 23, sendo o mais frequente o alelo 12 e o alelo maisraro foi 0 23,seguido do 22com FA
de 0,003. O indice de heterozigosidade esperada resultante foi maior que a observada,
refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P) (Figura9).
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Figura 9. Distribui¢8o das frequéncias alélicas do marcador Penta E

O marcador D21S11 é um STR localizado no brago longo do cromossomo 21
(GenBank) apresenta as repeticoes de bases tetranucleotidicas (TCTA)n e (TCTG)n, ndo
esta associado ainda a uma codificacdio génica especifica. E um alelo muito polimorfico
com 44 alelos descritos na literatura (Griffiths ef al, 1998; Zhou et al, 1997). A tabela 9
indica os parametros estatisticos. frequéncias aélicas, heterozigosidade observada,
heterozigosidade esperada, a variacdo entre ambas e o equilibrio de Hardy- Weinberg
parao teste exato de Fisher com p>0,05.
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Tabela 9. Frequéncias alélicas do marcador do STR D21S11

Alelos FA
6 0,001
7 0,020
8 0,013
9 0,031

10 0,239
11 0,276
12 0,280
13 0,067
14 0,031
15 0,018
16 0,009
17 0,009
18 0,005
19 0,001
20 0,001
22 0,001
HO 0,259
HE 0,741
\Y 0,482
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variacdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Para 0 microssatélite D21S11foram observados alel os que se estenderam do 6 ao 20
e 0 22, sendo o0 mais frequente o 12, seguido pelo 11 e os aelos mais raros foram
6,19,20,22, com frequéncias aélicas de 0,001. O indice de heterizigosidade esperada
resultante foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P)
(Figura 10).
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Figura 10. Distribui¢éo das frequéncias alélicas do marcador D21S11

O marcador D8S1179 é um STR localizado no braco longo do cromossomo 8
(GenBank) apresenta as repeticdes de bases tetranucleotidicas (TCTA)n, ndo esta
associado ainda a uma codificacdo génica especifica. A tabela 10 indica os parametros
estatisticos. frequéncias aélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a
variacdo entre ambas e o equilibrio de Hardy- Weinberg para o teste exato de Fisher com
p>0,05.
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Tabela 10. Frequéncias alélicas do marcador do STR D8S1179

Alelos FA
8 0,005
9 0,009
10 0,066
11 0,068
12 0,121
13 0,275
14 0,274
15 0,143
16 0,030
17 0,005
18 0,002
27 0,001
HO 0,215
HE 0,785
V 0,570
P 0,002

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variagdo entre a Heterozigosi dade esperada e a Heterozigosidade observada;
P- Equilibrio de Hardy -Weinberg.

Para 0 microssatélite D8S1179 foram observados alelos que se estenderam do 8 ao
18 e 27, sendo o alelo mais frequente o0 13, seguido do 14 e o0 alelo mais raro foi 0 27que
em sequéncia veio o 18 com FA de 0,002 . O indice de heterozigosidade esperada
resultante foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P)
(Figura1l).
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Figura 11. Distribui¢fo das frequéncias alélicas do marcador D8S1179

O marcador VWA € um STR localizado no brago curto do cromossomo 12
(GenBank) apresenta as repeticoes de bases tetranucleotidicas (TCTA)N, esta associado ao
gene do fator von Willebrand, da coagulagdo humana responsavel pela hemostasia
primaria. A tabela 11 indica os parametros estatisticos. frequéncias aélicas,
heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a variagdo entre ambas e o
equilibrio de Hardy-Weinberg para o teste exato de Fisher com p>0,05.
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Tabela 11. Frequéncias alélicas do marcador do STR VWA

Alelos FA

8 0,002
11 0,002
12 0,002
13 0,003
14 0,010
15 0,092
16 0,139
17 0,260
18 0,236
19 0,175
20 0,067
21 0,002
HO 0,168
HE 0,832
\Y 0,664

P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada; HE- Heterozigosidade esperada;
V- variagdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy -Weinberg.

Para 0 microssatélite VWA foram observados alel os que se estenderam do 8seguido
do 11 ao 21, sendo o mais frequente o 16, seguido pelo 17 e os alelos mais raro foram o 8,
11 e 0 21, ambos com frequéncias alélicas de 0,002. O indice de heterozigosidade esperada
resultante foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P)
(Figura12).
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Figura 12. Distribui¢éo das frequéncias aéicas do marcador vWA

O marcador Penta D é um STR localizado no brago longo do cromossomo 21 (GenBank)
apresenta as repeti¢coes de bases tetranucleotidicas (AAAGA)N , ndo estd associado ainda a
uma codificagdo génica especifica A tabela 12 indica os parémetros estatisticos:
frequéncias aélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a variagéo

entre ambas e o0 equilibrio de Hardy -Weinberg para o teste exato de Fisher com p>0,05

Tabela 12. Frequéncias alélicas do marcador do STR Penta D
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Alelos FA
2.2 -
5 0,026
6 0,001
7 0,016
8 0,050
9 0,183
10 0,142
11 0,162
12 0,170
13 0,157
14 0,058
15 0,029
16 0,004
17 0,002
22 0,002
HO 0,163
HE 0,837
V 0,674
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variagdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Para o microssatélite Penta D foram observados alelos que se estenderam do 2.2 ao
17, e em seguida o alelo 22 sendo os mais frequentes 0 9 seguido do alelo 12 e os alelos
mais raros foi 0 6 seguido pelo 17 e 22. O indice de heterozigosidade esperada resultante
foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P) (figural13).
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Figura 13. Distribui¢8o das frequéncias alélicas do marcador PentaD

O marcador D18S51 € um STR localizado no brago longo do cromossomo 18
(GenBank) apresenta as repeticdes de bases tetranucleotidicas (AGAA)n , ndo esta
associado ainda a uma codificacdo génica especifica. A tabela 13 indica os parametros
estatisticos: frequéncias aélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a
variacdo entre ambas e 0 equilibrio de Hardy- Weinberg para o teste exato de Fisher com

p>0,05.



Tabela 13. Frequéncias alélicas do marcador do STR D18S51

Alelos FA
7 0,001
8 0,002
9 0,015

10 0,013
11 0,033
12 0,132
13 0,115
14 0,135
15 0,136
16 0,140
17 0,117
18 0,077
19 0,035
20 0,024
21 0,011
22 0,006
24 0,003
27 0,003
28 0,002
29 0,001
HO 0,145
HE 0,855
\Y 0,710
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variagdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Para o microssatélite D18S51 foram observados al el os que se estenderam do alelo 7
ao 22, e em seguido pelos aelos 24,27 ao 29. Os alelos mais frequentes foram 16 e o 15,
os aelos mais raros sdo; 7 e 29 com frequéncia aélica de 0,001. O indice de
heterozigosidade esperada resultante foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de
Hardy- Weinberg (P) (Figura14).
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Figura 14. Distribui¢éo das frequéncias alélicas do marcador D18S51

O marcador THO1 € um STR autossdmico localizado brago curto do cromossomo
11 (GenBank), apresenta as repeticdes de bases tetranucleotidicas AATG, esta associado
ao gene da tiredide hidroxilase humana. A tabela 14 indica os parametros estatisticos:

frequéndas alélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a variacéo
entre ambas e o equilibrio de Hardy- Weinberg para o teste exato de Fisher com p>0,05.
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Tabela 14. Frequéncias alélicas do marcador do STR THO1

Alelos FA

5 0,017

6 0,287

7 0,290

8 0,188

9 0,205
10 0,009
14 0,001
16 0,001
HO 0,287
HE 0,713
Vv 0,426
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variacdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosidade observada;
P- Equilibrio de Hardy - Weinberg.

Para o microssatélite THO1 foram observados alelos que se estenderam do 5 ao 10,
seguido do alelo 14 e 16.0 alelo mais frequente 0 7, seguido pelo 6 e os alelos mais
rarosforaml4 e 16 com frequéncia de 0,001. O indice de heterozigosidade esperada
resultante foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P)
(Figura1b).
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Figura 15. Distribui¢éo das frequéncias aéicas do marcador THO1

O marcador CSF1IPO € um STR autossomico localizado brago longo do
cromossomo 5 (GenBank), apresenta as repetices de bases tetranucleotidicas (AGAT)n,
esta associado ao proto-oncogene CSF1. A tabela 15 indica os parametros estatisticos:
frequéncias aélicas heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a variacéo
entre ambas e o0 equilibrio de Hardy-Weinberg para o teste exato de Fisher com p>0,05.



Tabela 15. Frequéncias alélicas do marcador do STR CSF1PO

Alelos FA
7 0,020
8 0,012
9 0,028

10 0,250
11 0,265
12 0,280
13 0,067
14 0,033
15 0,019
16 0,009
17 0,009
18 0,005
19 0,001
20 0,001
22 0,001
HO 0,276
HE 0,724
\/ 0,448
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variacdo entre aHeterozigosidade esperada e a Heterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Para 0 microssatélite CSF1PO foram observados aelos que se estenderam do 7 ao
20 e 22, sendo que o alelo mais frequente 0 12, seguido pelo 11 e os alelo mais rarosforam
19, 20 e 22com freguéncia de 0,001. O indice de heterozigosidade esperada resultante foi
maior que a observada, refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P) (Figura 16).
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Figura 16. Distribui¢&o das frequéncias alélicas do marcador CSF1PO

O marcador D7S820 é um STR localizado no braco longo do cromossomo 7
(GenBank) apresenta as repeticdes de bases tetranucleotidicas (GATA)n, ndo esta
associado ainda a uma codificacdo génica especifica. A tabela 16 indica os parametros
estatisticos: frequéncias aélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a
variacdo entre ambas e 0 equilibrio de Hardy- Weinberg para o teste exato de Fisher com
p>0,05.
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Tabela 16. Frequéncias alélicas do marcador do STR D7S820

Alelos FA
6 0,002
7 0,022
8 0,162
9 0,125

10 0,250
11 0,229
12 0,173
13 0,032
14 0,005
HO 0,182
HE 0,818
VvV 0,636
P 0,040

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variagdo entre aHeterozigosidade esperada e a Heterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Para 0 microssatélite D7S820 foram observados alel os que se estenderam do alelo 6
ao 14, sendo o mais frequente o 10, seguido pelo 11 e o delo maisraro 0 6 . O indice de
heterozigosidade esperada resultante foi maior que a observada, refletindo no equilibrio de
Hardy- Weinberg (P) (Figura 17).
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Figura 17. Distribui¢fo das frequéncias aléicas do marcador D7S820

O marcador D13S317 € um STR localizado no braco longo do cromossomo 13
(GenBank) apresenta as repeticbes de bases tetranucleotidicas (TATC)n, ndo esta
associado ainda a uma codificacdo génica especifica. A tabela 17 indica os parametros
estatisticos: frequéncias alélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a
variacdo entre ambas e o0 equilibrio de Hardy- Weinberg para o teste exato de Fisher com
p>0,05.
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Tabela 17. Resultados do STR D13S317

Alelos FA
7 0,001
8 0,083
9 0,094
10 0,051
11 0,300
12 0,273
13 0,124
14 0,060
15 0,007
16 0,003
17 0,003
18 0,003
HO 0,188
HE 0,813
VvV 0,625
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variagdo entre a Heterozigosi dade esperada e aHeterozigosi dade observada;
P- Equilibrio de Hardy -Weinberg.

Para 0 microssatélite D13S317 foram observados aelos que se estenderam do alelo
7 a0 alelo 18, sendo 0 mais frequente 0 11, seguido pelo alelo 12 e 0o delo maisraro 0 7
seguido pelos alelos 16, 17 e 18. O indice de heterozigosidade esperada resultante foi
maior que a observada, refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P) (Figura 18).
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Figura 18. Distribui¢éo das frequéncias alélicas do marcador D13S317

O marcador D5S818 é um STR localizado no brago longo do cromossomo 5
(GenBank) apresenta as repeticbes de bases tetranucleotidicas (AGAT)n, ndo esta

associado ainda a uma codificacdo génica especifica. A tabela 18 indica os parametros
estatisticos. frequéncias aélicas, heterozigosidade observada, heterozigosidade esperada, a
variacdo entre ambas e o0 equilibrio de Hardy- Weinberg para o teste exato de Fisher com

p>0,05.




Tabela 18. Resultados do STR D55818

Alelos FA

7 0,022

8 0,018

9 0,038
10 0,064
11 0,330
12 0,342
13 0,162
14 0,015
15 0,003
16 0,003
17 0,001
18 0,002
HO 0,251
HE 0,749
V 0,498
P 0,0001

HO- Heterozigosidade observada;

HE- Heterozigosidade esperada;

V- variacdo entre a Heterozigosidade esperada e a Heterozigosidade observada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Para o microssatélite D5S818 foram observados alelos que se estenderam do alelo 7
ao alelo 18, sendo o mais frequente 0 alelo 12 e os alelos mais raros foram 0 17seguido
pelol8. O indice de heterozigosidade esperada resultante foi maior que a observada,
refletindo no equilibrio de Hardy- Weinberg (P) (Figura 19).
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Figura 19 Distribuic¢&o das frequéncias alélicas do marcador D5S318

Os resultados dos 15 marcadores destacando os parametros de heterozigosidade

observada, heterozigosidade esperada, o equilibrio de Hardy- Weinberg, o desvio padréo e

0 numero de copias dos genes obtidos estdo sumarizados na tabela 19.




Tabela 19. Heterozigosidades observada e esperada determinadas por loco

Marcadores HO HE P
TPOX 0,323 0,677 0,00001
D16S539 0,210 0,790 0,00001
D351358 0,233 0,767  0,00001
FGA 0,169 0,831 0,00001
Penta E 0,135 0,865 0,00001
D21S11 0,259 0,741  0,00001
D8S1179 0,220 0,780  0,0020
VWA 0,168 0,832 0,00001
Penta D 0,163 0,837 0,00001
D18S51 0,145 0,855 0,00001
THO1 0,287 0,713 0,00001
CSF1PO 0,276 0,724  0,00001
D75820 0,182 0,818  0,0400
D13S317 0,188 0,813 0,00001
D5S818 0,251 0,749 0,00001
Média 0,214 0,786 0,00281
DP - -

N° copias de genes

HO- Heterozigosidade observada;
HE- Heterozigosidade esperada;
P- Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Os indices de heterozigosidade esperada resultante da genotipagem dos 15 locus STR
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foram maiores que os indices de heterozigosidade a observada, resultando no equilibrio de

Hardy- Weinberg (P).
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7. DISCUSSAO

A nocdo de populacdo repousa discretamente sobre a existéncia de uma estrutura
intermedidria entre o individuo e a espécie. Assim, a existéncia de vérias populagdes
sugere que os individuos de uma espécie ndo se distribuem aleatoriamente, mas sim de
acordo com diversos fatores, como pela separacéo espacial ou pela estruturagdo social.
Sendo assim, estudos filogenéticos de populagdes humanas tem sido desenvolvidos
visando a compreensdo da histéria, demografia e evolucédo da espécie humana, além de
estudos de ancestralidade. Por outro lado, este mapeamento tem sido utilizado no estudo de
genes de relevancia clinica, bem como aplicacbes no ambito do vinculo genético entre
pessoas e identificagdo humana em casos criminais. ( Gigonzac,2005).

Desde a origem das primeiras populacbes humanas, um conjunto de diversos
polimorfismos ja estava presente. Estes polimorfismos foram entdo disseminados por
processos migratorios, em diferentes grupos e épocas, submetidos a diferentes fatores
evolutivos (Cann, 1998). Com o répido crescimento demogréfico, urbano e
industrializacéo, fracos rendimentos dos solos e problemas quanto a rigidez da estrutura
social, o Brasil inicia um processo de intensas migracOes internas a partir de 1940,
sobretudo no sentido norte-sul, favorecendo ainda mais o processo de misturas étnicas
entre as diferentes regides brasileiras (Monbeig, 1985).

Em decorréncia da miscigenacdo da populagdo no Brasil, vé&rios estudos tem
mostrado a variabilidade genética dos marcadores STR, em populacdes localizadas em
distintas éreas geogréficas do nosso pais (Gois, 2006; Grattapaglia et al.,2005; Dekaet al.,
1995). A regido Centro-Oeste foi colonizada por migracfes internas oriundas das entradas
e bandeiras, e teve o povoamento do Estado de Goiés iniciado por volta do século X1X
(Codeplan, 2008). No entanto, até o momento, pouco se conhece da constituicdo genética
desta regido, viabilizando a criacdo de bancos de dados genéticos, que constituem
importantes ferramentas para comparacao de valores de frequéncias alélicas inter e intra
populacionais.

Bancos de dados de frequéncias alélicas baseados em marcadores autossdmicos STR
foram gerados por diversos grupos de pesquisas no Brasil, como em Estados da regido
Amazonica (Rodrigues et al., 2006), no Nordeste (Silva et al., 2002), no Sudeste, nos
Estados de S&o Paulo e no Rio de Janeiro (Séo Bento et al., 2007; GOis et al., 2006; Silva,
2004, Goes, 2002), no Sul (Leiteet al., 2006) e no Centro-Oeste, como no Estado do Mato
Grosso do Sul (Silvaet al., 2004).
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Estes bancos de dados genéticos permitem a genotipagem de individuos, de espécie
ate mesmo de populagdes. Desta forma, estes bancos objetiva a investigagdo forense, no
estudo da genética de populacéo, exclusdo e inclusdo de paternidade e no estudo de
doencas genéticag(Veselinovicet al.,2006).

Os microsatélites sdo utilizados como marcadores moleculares devido ao alto nivel
de polimorfismo encontrado em seus locus, 0 que proporciona sua utilizagdo em diversos
propositos de estudo populacional, permitindo analisar desde individuos até espécies
proximamente relacionadagL eite er al., 2005). Assim sendo, os STR podem ser aplicados
em diversas areas tais como:estudos de genética de populactes; andlises de ligacao;
genética médica; estudosde evolugdo; e biologia forense. Devido ao grande nimero de
microssatélitesdistribuidos pelo genoma e a rapidez na sua andlise, procedimentos de
tipagemdestes marcadores (Gourraudet al., 2004).

A andlise das frequéncias aélicas e genotipicas permite inferir o grau de
polimorfismo dos microssatélites para caracterizar a variabilidade genética de uma
populacdo. Estudos de frequéncias aélicas dos STR com populagdes sul americanas tem
sido descritos por vérios autores (Crossetti, 2007; Paredes et al., 2003) . A variabilidade
genética da populagcdo brasileira € ocasionada pela miscigenacdo de etnias, ndo sendo
diferente para aregido Centro-Oeste do Brasil.

Em relacdo as populacdes brasileiras, trabalhos com analises de frequéncias alélicas
utilizando marcadores STR vem sendo publicados e comparados para descrever a
variabilidade dos locos de microssatélites. Os resultados observados da andlise dos 15
locus STR na amostra populacional de Goiania, foram comparados com outras popul agdes
de diferentes regides geopoliticas do Brasil, vistos nas tabelas em anexos.

Dos 15 locuss STR autossomicos analisados na populagéo goianiense observou-se
gue os marcadores Penta E e o D18Sblapresentaram maior variabilidade, quanto ao
nimero de alelos, sendo D18S51 com 20 e o Penta E com 19 e o locus THO1 apresentou o
menor variabilidade, com 8alelos. O loco que possuiu maior variagdo entre a
heterozigosidade esperada e observada foi o Penta E, asssm como uma ampla divergéncia
génica, elevados PIC e PE, na populacdo estuda. Os valores dos indices de polimorfismo
informativo (PIC), do poder de discriminacéo (PD) e do poder de exclusdo (PE) sdo usados
para conferir maior clareza as andlises de exames de vinculo genético e estudos
populacionais (Brenner, 2004)
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Os 13 locos STR da populacdo Amazénica. Ao se comparar com os dados obtidos
das frequéncias a élicas do nosso estudo, com aquele, foram observadas maiores variagdes
das frequéncias alélicas quanto aos marcadores D8S1179 eD21S11.0s demais marcadores
ndo apresentaram variagdo significativa. O loco Penta Eapresentou maior divergéncia
génica na populacdo goianiense (0,9%) e o FGA(Penta E) em ambas as populagcdes
apresentou elevado poder de discriminagdo (Rodrigues et al., 2006).

O loco com maior PIC foi 0 D21S11 com 16 alelos na populacdo Amazonica e na
populagdo goianiense este marcador apresentou 16 alelos. Porém, nenhuma variagéo
significativa foi observada quanto a andlise total do contetido de polimorfismo informativo
(PIC), que se mostrou elevado, média de 78,2%,tanto na populacdo goianiense, quanto na
populacéo do Amazonas.

Os dados obtidos de frequéncias aélicas no estudo da populacdo do Nordeste, de
Silva et al. (2002) caracterizando 9 locos STR, foram comparados com as frequéncias
alélicas desse estudo, aplicando o teste t. Os marcadores que tiveram maiores variagoes das
frequéncias alélicas foram 0 D13S317, seguido pelo D16S539, sendo a distribuicdo gera
das frequéncias muito semelhantes entre as duas popul agdes. Na populacdo do Nordeste, a
maior frequéncia aélica observada foi no alelo 8 para o loco TPOX (0,4) que também
apresentourse elevado na populacdo goianiense (0,4). Entretanto, nenhuma variacéo
significativa foi observada parao PIC (média de 78%), o PD (90%) e para o PE (53%) na
populacéo do Nordeste.

Os indices obtidos por (S&o Bento et al., 2007) para a populacdo de Sdo Paulo
também foram comparados com os valores das frequéncias aélicas de Goidnia. O
marcador D21S11 teve maior variacdo, seguido pelo FGA, gquanto as frequéncias alélicas
entre as populacdes. Para os demais marcadores, as frequéncias aélicas apresentaram
semelhangcas em torno de 87%. O marcador mais polimorfico foi o D21S11, o qua
apresentou 15 alelos na populagdo paulista e 16 na populacdo goianiense. N&o foi
observada variagao significativa, quanto ao poder de discriminacdo (PD), que foi de 80%, e
para o poder de excluséo (60%).

Os valores obtidos na populagcdo do Sudeste, no Estado do Rio de Janeiro, nos
estudos de Silva (2004), foram comparados com a populacdo de Goiania. Neste caso, 0
loco D3S1358 teve maior variagcdo das frequéncias génicas entre as populacdes, para o qual
também observou baixo indice de heterozigosidade, refletindo no baixo poder de
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exclusaon(59,5%) do mesmo. Quanto ao nimero de alelos, 0 marcador D21S11 apresentou
16 na populagdo do Sudeste e 21 na populagdo goianiense.

Quando os dados das frequéncias alélicas obtidos neste estudo foram comparados
com a populagdo do Mato Grosso do Sul (Silva et al., 2004), 0 marcador com maior
variagdo foi o TPOX (36,9%), seguido pelo D3S1358 (42,4%). Quanto ao numero de
alelos, 0 loco D21S11 apresentou maior polimorfismo, com 14 aelos na populagdo
matogrossense e com 16 na populacdo goianiense. Nenhuma variagcéo significativa foi
detectada quanto aos valores de heterozigosidade observada, com média de 80,3% para a
populacdo matogrossense, como também para o poder de discriminacdo (PD), com média
de 92,5%, e para o poder de exclusdo (PE), com média de 61,7%.

Finamente, ao se comparar as frequéncias alélicas da populacdo do Sul (Leite et
al., 2006) e de Goiania, observou que o marcador CSF1PO apresentou maior variagao das
frequéncias alélicas entre as populactes, sendo a distribuicdo gera das freqiéncias muito
semel hantes entre as populacdes. O loco D21S11 apresentou maior variagdo com relacdo
a0 numero de alelos, sendo de 15 para a populacdo do Rio Grande do Sul e 16 na
populacéo goianiense. Foram observadas para os valores de divergéncia génica uma média
de 80% para ambas popul agoes.

Neste contexto, a distribuicéo geral das frequéncias alélicas, nos marcadores STR,
de vérias populacdes brasileiras, sdo bastante semelhantes com os dados obtidos nesse
estudo (Séo-Bento et al, 2008; Leite et al, 2006; Rodrigues et al, 2007; Silva et al, 2004,
Whittle,2004; Silva et al, 2002). Segundo Gaéis (2006) e Pena (2004) no Brasil, devido a
miscigenagdo, verificase que a distribuicdo de frequéncias aélicas ndo parece variar
significativamente entre os diferentes grupos étnicos, o que pode ser certificado em nosso
estudo. Os indices de heterozigosidade esperada resultantes foram maiores que a
heterozigosidade observada para todos os 15 locos STR, refletindo assim no equilibrio de
Hardy- Weinberg desta popul agéo.

Com estes resultados, as frequéncias alélicass, dos 15 marcadores STR
autossdmicos, da populacdo goianiense, confirmaram o elevado grau polimorfico e alta
heterozigosidade dos mesmos. Assim, estes valores podem ser incorporados para a criagao
de banco de dados genético regional, assim como novas analises populacionais devem ser
feitas para melhor elucidacéo da variabilidade dos locos STR, para aplicagdes em andlises
forenses, estudos de vinculo genético e estudos genéticos popul acionais.
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8. CONCLUSAO

A partir desse estudo, utilizando 15 CODIS STRs autossdomicos, na populacéo de
Goiania, capital do Estado de Goiés, em comparacdo com as frequiéncias aélicas de cinco
regibes geogréficas do Brasil, tornou-se possivel concluir, que as frequéncias alélicas
obtidas na populagdo goianiense foram similares as encontradas em outros estados da
federac8o. A populagéo pesguisada neste trabalho, apresentou em equilibrio de Hardy-
Weinberg para os 15 locos STR.

Esses dados genéticos complementam e corroboram para o desenvolvimento de
bancos de dados genéticos, que poderdo ser utilizados em exames de vinculo genético, a
serem realizados na populacdo do Estado de Goids, mesmo considerando que as taxas
mutacionais totais para os marcadores do tipo STR sgam altas, em torno de 10° a

10*/loco/geracao.
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ANEXOS

Tabela 1. Frequéncias aélicas comparativas pelo Teste t da populacéo de Alagoas e
Goiania.

Marcadores TPOX D16S539 vWA
Alelos GO AL Alelos GO AL Alelos GO AL
6 0,013 0,016 5 0,001 0,017 8 0,002 0,004
7 0,001 0,004 8 0,019 0,152 11 0,002 0,001
8 0,430 0,473 9 0,170 0,098 12 0,003 0,059
9 0,120 0,104 10 0,082 0,312 13 0,010 0,164
10 0,076 0,053 11 0,300 0,247 14 0,092 0,278
11 0,290 0,296 12 0,270 0,144 17 0139 0,257
12 0,056 0,05 13 0,130 0,027 15 0,260 0,171
13 0,008 0,004 14 0,030 0,001 16 0,236 0,053
15 0,003 17 0,175
21 0,001 0 16 0,003 18 0,067 0,012
22 0,001 17 0,001 19 0,013
20 0,003
24 0,002 18 0,002 21 0,002 0,002
Testet 0,74 0,53 0,60
Marcadores THO1 CSF1PO D75820
Alelos GO AL Alelos GO AL Alelos GO AL
5 0,017 0,001 7 0,020 0 6 0,002 0,001
6 0,287 0,223 8 0,012 0,011 7 0,022 0,011
7 0,290 0,233 9 0,028 0,012 8 0,163 0,138
8 0,188 0,147 10 0,250 0,025 9 0126 0,125
9 0,205 0,169 11 0,265 0,282 10 0,249 0,268
10 0,009 0,208 12 0,280 0,274 11 0227 0,249
14 0,001 0,018 13 0,067 0,332 12 0174 0,177
16 0,001 14 0,033 0,055 13 0,033 0,028
15 0,019 0,008 14 0,005 0,003
16 0,009 0
17 0,009
18 0,005
19 0,001
20 0,001
21 0,001

Testet 0,76 0,52 0,99




Marcadores D13S317

Alelos GO AL

7 0,001 0,84
8 0,083 0,089
9 0,093 0,059
10 0,052 0,291
11 0,297 0,308
12 0,274 0,131
13 0,123 0,038
14 0,061 0

15 0,007

16 0,003

17 0,003

18 0,003

Testet 0,22
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Tabela 2. Frequéncias aélicas comparativas pelo Teste t da populacdo da Regido
Amazbnica e Goiania

Marcadores ~ TPOX D16S539 VWA
Alelos GO AM Alelos GO AM Alelos GO AM
6 0,013 0,014 5 0,001 0,026 8 0,002 0,008
7 0,001 0,003 8 0,019 0,177 11 0,002 0,015
8 0,430 0,41 9 0,170 0,099 12 0,003 0,068
9 0,120 0,12 10 0,082 0,286 13 0,010 0,134
10 0,076 0,066 11 0,300 0,239 14 0,092 0,263
11 0,290 0,294 12 0,270 0,151 17 0,139 0,288
12 0,056 0,092 13 0,130 0,019 15 0,260 1,148
13 0,008 0,003 14 0,030 0,003 16 0,236 0,057
0 15 0,003 17 0,175 0,02
21 0,001 16 0,003 18 0,067 0
22 0,001 17 0,001 19 0,013
24 0,002 18 0,002 20 0,003
21 0,002
Testet 0,75 0,42 0,34
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Marcadores THO1 CSF1PO D75820
Alelos GO AM Alelos GO AM Alelos GO AM
5 0,017 0,012 7 0,020 0 6 0,002 0
6 0,287 0,226 8 0,012 0,011 7 0,022 0,019
7 0,290 0,262 9 0,028 0,017 8 0,163 0,132
8 0,188 0,12 10 0,250 0,022 9 0,126 0,117
9 0,205 0,165 11 0,265 0,274 10 0,249 0,297
10 0,009 0,211 12 0,280 0,295 11 0,227 0,212
14 0,001 0,005 13 0,067 0,303 12 0,174 0,117
16 0,001 14 0,033 0,068 13 0,033 0,095
15 0,019 0,009 14 0,005 0,009
16 0,009 0,002
17 0,009
18 0,005
19 0,001
20 0,001
21 0,001
Testet 0,77
Marcadores D13S317 FGA D21S11
Alelos GO AM Alelos GO AM Alelos GO AM
7 0,001 0,1 11 0,003 0 6 0,001 0
8 0,083 0,115 12 0,001 0,01 7 0,020 0,031
9 0,093 0,042 15 0,002 0,099 8 0,013 0,115
10 0,052 0,222 16 0,003 0,118 9 0,031 0,191
11 0,297 0,314 17 0,002 0,14 10 0,239 0,27
12 0,274 0,152 18 0,016 0,135 11 0,276 0,054
13 0,123 0,049 19 0,072 0,118 12 0,280 0,078
14 0,061 0,003 20 0,134 0,172 13 0,067 0,8
15 0,007 21 0,142 0,07 14 0,031 0,12
16 0,003 22 0,170 0,01 15 0,018 0,29
17 0,003 23 0,146 0,005 16 0,009 0,006
18 0,003 24 0,137 0,002 17 0,009 0,008
25 0,089 0,002 18 0,005 0,003
26 0,062 0 19 0,001 0,006
27 0,018 0 20 0,001 0
28 0,004 0 22 0,001 0
29 0,001 0
0
Testet 0,39 0,74 0,30




Continuacéo da Tabela 2.

Marcadores D8S1179 D18S51 D5S818
Alelos GO AM Alelos GO AM Alelos GO AM
8 0,005 0,007 7 0,001 0,009 7 0,022 0,008
9 0,009 0,012 8 0,002 0,008 8 0,018 0,025
10 0,066 0,56 9 0,015 0,12 9 0,039 0,065
11 0,068 0,68 10 0,013 0,115 10 0,065 0,285
12 0,121 0,143 11 0,033 0,159 11 0,329 04
13 0,275 0,32 12 0,132 0,139 12 0,345 0,148
14 0,274 0,244 13 0,115 0,169 13 0,158 0,011
15 0,143 0,109 14 0,135 0,122 14 0,015 0,002
16 0,030 0,039 15 0,136 0,088 15 0,003 0
17 0,005 0,002 16 0,140 0,037 16 0,003
18 0,002 17 0,117 0,025 17 0,001
27 0,001 18 0,077 0,005 18 0,002
19 0,035 0,003
20 0,024 0,002
21 0,011 0
22 0,006
24 0,003
27 0,003
28 0,002
29 0,001
Testet 0,14 0,60 0,72
Marcadores  D3S1358
Alelos GO AM
5 0,001 0,002
7 0,001 0,003
10 0,001 0,059
11 0,003 0322
12 0,003 0.289
13 0,004 0,157
14 0,097 0,134
15 0,335 0,057
16 0,240 0,02
17 0,202
18 0,108
19 0,006
Testet 0,54
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Tabela 3. Frequéncias alélicas comparativas pelo Teste t da populacdo do Sudeste (S&o

Paulo) com a populacéo de Goiania.

Sdo Paulo
Marcadores TPOX D16S539 vWA
Alelos GO SP Alelos GO SP Alelos GO SP
6 0,013 0,006 5 0,001 0,022 8 0,002 0
7 0,001 0,005 8 0,019 0,144 11 0,002 0,001
8 0,430 0,489 9 0,170 0,085 12 0,003 01
9 0,120 0,108 10 0,082 0,299 13 0,010 0,127
10 0,076 0,071 11 0,300 0,255 14 0,092 0,229
11 0,290 0,28 12 0,270 0,173 17 0139 0,224
12 0,056 0,037 13 0,130 0,024 15 0,260 0,21
13 0,008 0 14 0,030 0 16 0,236 0,071
21 0,001 15 0,003 17 0,175
22 0,001 16 0,003 18 0,067
24 0,002 0 17 0,001 19 0,013 0,01
18 0,002 20 0,003 0,003
21 0,002
Testet 0,75 0,43 0,62
Marcadores THO1 CSF1PO D75820
Alelos GO SP Alelos GO SP Alelos GO SP
5 0,017 0 7 0,020 0 6 0,002 0
6 0,287 0,229 8 0,012 0,003 7 0,022 0,022
7 0,290 0,185 9 0,028 0,01 8 0,163 0,175
8 0,188 0,129 10 0,250 0,02 9 0,126 0,108
9 0,205 0,207 11 0,265 0,241 10 0,249 0,275
10 0,009 0,239 12 0,280 0,335 11 0,227 0,221
14 0,001 0,008 13 0,067 0,321 12 0174 0,164
16 0,001 14 0,033 0,047 13 0,033 0,025
15 0,019 0,017 14 0,005 0,001
16 0,009 0
17 0,009
18 0,005
19 0,001
20 0,001
21 0,001
Testet 0,77 0,54




Marcadores D13S317 D5S818 D3S1358

Alelos GO SP Alelos GO SP Alelos GO SP

7 0,001 0115 7 0,022 0,006 5 0,001 0,001
8 0,083 0,073 8 0,018 0,006 7 0,001 0,003
9 0,093 0,06 9 0,039 0,035 10 0,001 0,95
10 0,052 0,311 10 0,065 0,358 11 0,003 0,26
11 0,297 0,278 11 0,329 0,353 12 0,003 0,25
12 0,274 0,113 12 0,345 0,153 13 0,004 0,239
13 0,123 0,04 13 0,158 0,02 14 0,097 0,134
14 0,061 0,001 14 0,015 0,001 15 0,335 0,01
15 0,007 15 0,003 0 16 0,240

16 0,003 16 0,003 17 0,202

17 0,003 17 0,001 18 0,108

18 0,003 18 0,002 19 0,006

Testet

Continuacéo da Tabela 3.

Marcadores FGA D21S11 D8S1179

Alelos GO SP Alelos GO SP Alelos GO SP

11 0,003 0,003 6 0,001 0 8 0,005 0,011
12 0,001 0,01 7 0,020 0,018 9 0,009 0,018
15 0,002 0,003 8 0,013 0,151 10 0,066 0,062
16 0,003 0,117 9 0,031 0,204 11 0,068 0,074
17 0,002 0,151 10 0,239 0,277 12 0,121 0,153
18 0,016 0,195 11 0,276 0,35 13 0,275 0,295
19 0,072 0,006 12 0,280 0,76 14 0,274 0,212
20 0,134 0,139 13 0,067 0,098 15 0,143 0,129
21 0,142 0,09 14 0,031 0,037 16 0,030 0,035
22 0,170 0,04 15 0,018 0,008 17 0,005 0,005
23 0,146 0,02 16 0,009 0,03 18 0,002

24 0,137 0,001 17 0,009 0 27 0,001

25 0,089 0,005 18 0,005 0,003

26 0,062 0 19 0,001 0

27 0,018 0 20 0,001 0

28 0,004 0 22 0,001 0

29 0,001 0

Testet
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Marcador D18S51

Alelos GO SP

7 0,001 0,015
8 0,002 0,001
9 0,015 0,137
10 0,013 0,136
11 0,033 0,149
12 0,132 0,144
13 0,115 0,153
14 0,135 0,12
15 0,136 0,168
16 0,140 0,068
17 0,117 0,022
18 0,077 0,018
19 0,035 0,008
20 0,024 0,001
21 0,011 0,005
22 0,006

24 0,003

27 0,003

28 0,002

29 0,001

Testet

Tabela 4. Frequéncias alélicas comparativas pelo Teste t da populacdo do Sudeste (Rio de
Janeiro) com a populacdo de Goiania.

Marcadores TPOX D16S539 vWA

Alelos GO RJ Alelos GO RJ Alelos GO RJ
6 0,013 0,052 5 0,001 0,047 8 0,002 0,019
7 0,001 0,014 8 0,019 0,235 11 0,002 0,014
8 0,430 04 9 0,170 0,094 12 0,003 0,095
9 0,120 0,162 10 0,082 0,261 13 0,010 0,176
10 0,076 0,062 11 0,300 0,214 14 0,092 0,29
11 0,290 0,257 12 0,270 0,132 17 0139 0,252
12 0,056 0,052 13 0,130 0,017 15 0,260 0,119
13 0,008 0 14 0,030 0 16 0,236 0,024
21 0,001 0 15 0,003 17 0175 0,01
22 0,001 16 0,003 18 0,067 0
24 0,002 17 0,001 19 0,013

18 0,002 20 0,003

Test t
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Marcadores THO1 CSF1PO D75820
Alelos GO RJ Alelos GO RJ Alelos GO RJ
5 0,017 0 7 0,020 0 6 0,002 0,004
6 0,287 0,133 8 0,012 0,043 7 0,022 0,009
7 0,290 0,31 9 0,028 0,021 8 0,163 0,188
8 0,188 0,267 10 0,250 0,03 9 0126 0,137
9 0,205 0,152 11 0,265 0,278 10 0,249 0,291
10 0,009 0,129 12 0,280 0,218 1 0,227 0,214
14 0,001 0,01 13 0,067 0,368 12 0174 0,137
16 0,001 14 0,033 0,043 13 0,033 0,21

15 0,019 0 14 0,005 0

16 0,009 0

17 0,009

18 0,005

19 0,001

20 0,001

21 0,001
Testet
Marcadores D13S317 D5S818 D3S1358
Alelos GO RJ Alelos GO RJ Alelos GO RJ
7 0,001 0,073 7 0,022 0,017 5 0,001 0
8 0,083 0,056 8 0,018 0,03 7 0,001 0,014
9 0,093 0,03 9 0,039 0,026 10 0,001 0,11
10 0,052 0316 10 0,065 0,308 11 0,003 031
1 0,297 0,329 1 0,329 0,338 12 0,003 0,329
12 0,274 0,137 12 0,345 0,188 13 0,004 0,162
13 0,123 0,06 13 0,158 0,021 14 0,097 0,76
14 0,061 0 14 0,015 0 15 0,335 0
15 0,007 15 0,003 0 16 0,240
16 0,003 16 0,003 17 0,202
17 0,003 17 0,001 18 0,108
18 0,003 18 0,002 19 0,006

Testet




Continuacéo da Tabela 4.

Marcadores FGA D21S11 D8S1179
Alelos GO RJ Alelos GO RJ Alelos GO RJ
11 0,003 0,005 6 0,001 0 8 0,005 0
12 0,001 0,01 7 0,020 0,057 9 0,009 0,005
15 0,002 0,067 8 0,013 0,171 10 0,066 0,038
16 0,003 0,062 9 0,031 0 11 0,068 0,052
17 0,002 0,171 10 0,239 0,205 12 0,121 0
18 0,016 0,157 11 0,276 0,243 13 0,275 0,267
19 0,072 0,162 12 0,280 0,024 14 0,274 0,295
20 0,134 0,143 13 0,067 0,052 15 0,143 0,176
21 0,142 0,1 14 0,031 0,086 16 0,030 0,057
22 0,170 0,048 15 0,018 0,005 17 0,005 0,01
23 0,146 0,019 16 0,009 0,057 18 0,002
24 0,137 0,029 17 0,009 0,024 27 0,001
25 0,089 0 18 0,005 0
26 0,062 0,005 19 0,001 0
27 0,018 0 20 0,001 0,005
28 0,004 0 22 0,001 0
29 0,001 0
0
Tegtet
Marcador D18S51
Alelos GO RJ
7 0,001 0,005
8 0,002 0,014
9 0,015 0,038
10 0,013 0,086
11 0,033 0,124
12 0,132 0,133
13 0,115 0,2
14 0,135 0,1
15 0,136 0,119
16 0,140 0,086
17 0,117 0,057
18 0,077 0,014
19 0,035 0,01
20 0,024 0
21 0,011 0
22 0,006
24 0,003
27 0,003
28 0,002
29 0,001

Testet
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Tabela 5. Freguéncias alélicas comparativas pelo Teste t da populacéo do Mato Grosso do
Sul com a populagdo de Goiania.

Marcadores TPOX D16S539 VWA
Alelos GO MT Alelos GO MT Alelos GO MT
6 0,013 0,01 5 0,001 0,029 8 0,002 0
7 0,001 0 8 0,019 0,163 11 0,002 0,01
8 0,430 0,436 9 0,170 0,053 12 0,003 0,088
9 0,120 093 10 0,082 0,298 13 0,010 0,113
10 0,076 0,083 11 0,300 0,26 14 0,092 0,275
11 0,290 0,358 12 0,270 0,149 17 0139 0,275
12 0,056 0,15 13 0,130 0,048 15 0,260 0,142
13 0,008 0,005 14 0,030 0 16 0,236 0,074
21 0,001 0 15 0,003 17 0175 0,02
22 0,001 16 0,003 18 0,067 0,005
24 0,002 17 0,001 19 0,013
18 0,002 20 0,003
Testet
Marcadores THO1 CSF1PO D7S820
Alelos GO MT Alelos GO MT Alelos GO MT
5 0,017 0,005 7 0,020 0 6 0,002 0
6 0,287 0,245 8 0,012 0,02 7 0,022 0,024
7 0,290 0,225 9 0,028 0,01 8 0,163 0,159
8 0,188 0,162 10 0,250 0,024 9 0126 0,096
9 0,205 0,172 11 0,265 0,25 10 0,249 0,269
10 0,009 0,186 12 0,280 0,327 11 0,227 0,245
14 0,001 0,005 13 0,067 0,288 12 0174 0173
16 0,001 14 0,033 0,72 13 0,033 0,029
15 0,019 0 14 0,005 0,005
16 0,009 0
17 0,009
18 0,005
19 0,001
20 0,001
21 0,001
Testet
Marcadores D13S317 D5S818 D3S1358
Alelos GO MT Alelos GO MT Alelos GO MT
7 0,001 0,077 7 0,022 0,024 5 0,001 0,01
8 0,083 0,001 8 0,018 0,024 7 0,001 0,005
9 0,093 0,024 9 0,039 0,067 10 0,001 0,64
10 0,052 0,322 10 0,065 0,365 11 0,003 0,294
11 0,297 0,308 11 0,329 0,361 12 0,003 0,255
12 0,274 0,13 12 0,345 0,115 13 0,004 0,186
13 0,123 0,048 13 0,158 0,019 14 0,097 0,181
14 0,061 0 14 0,015 0 15 0,335 0,005
15 0,007 15 0,003 0 16 0,240
16 0,003 16 0,003 17 0,202
17 0,003 17 0,001 18 0,108
18 0,003 18 0,002 19 0,006

Testet




Continuagdo da Tabela 5.

Marcadores FGA D21S11 D8S1179

Alelos GO MT Alelos GO MT Alelos GO MT
11 0,003 0 6 0,001 0 8 0,005 0,005
12 0,001 0,015 7 0,020 0,025 9 0,009 0

15 0,002 0,083 8 0,013 0,113 10 0,066 0,098
16 0,003 0,118 9 0,031 0 11 0,068 0,083
17 0,002 0,167 10 0,239 0,211 12 0,121 0,123
18 0,016 0,113 11 0,276 0,24 13 0,275 0,25
19 0,072 0,181 12 0,280 0,039 14 0,274 0,27
20 0,134 0,123 13 0,067 0,103 15 0,143 0,127
21 0,142 0,132 14 0,031 0,098 16 0,030 0,034
22 0,170 0,49 15 0,018 0,015 17 0,005 0,01
23 0,146 0,005 16 0,009 0,059 18 0,002

24 0,137 0 17 0,009 0 27 0,001

25 0,089 0 18 0,005 0,005

26 0,062 0,005 19 0,001 0,005

27 0,018 0 20 0,001 0,005

28 0,004 0,005 22 0,001 0

29 0,001 0

Testet

Marcador D18S51

Alelos GO MT

7 0,001 0,01

8 0,002 0,015

9 0,015 0,093

10 0,013 0,108

11 0,033 0,176

12 0,132 0,147

13 0,115 0,132

14 0,135 0,132

15 0,136 0,108

16 0,140 0,049

17 0,117 0,015

18 0,077 0,015

19 0,035 0

20 0,024 0

21 0,011 0

22 0,006

24 0,003

27 0,003

28 0,002

29 0,001

Testet
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Tabela 6. Frequéncias alélicas comparativas pelo Teste t da populagdo do Rio Grande do
Sul com a populagdo de Goiania.

Marcadores TPOX D16S539 VWA
Alelos GO RS Alelos GO RS Alelos GO RS
6 0,013 0,013 5 0,001 0,014 8 0,002 0
7 0,001 0,005 8 0,019 0,152 11 0,002 0,002
8 0,430 0,476 9 0,170 0,089 12 0,003 0,085
9 0,120 0,087 10 0,082 0,289 13 0,010 0,096
10 0,076 0,048 11 0,300 0,26 14 0,092 0,258
11 0,290 0,297 12 0,270 0,18 17 0139 0,28
12 0,056 0,07 13 0,130 0,016 15 0,260 0,188
13 0,008 0,002 14 0,030 0 16 0,236 0,076
21 0,001 0 15 0,003 17 0175 0,013
22 0,001 16 0,003 18 0,067 0,002
24 0,002 17 0,001 19 0,013
18 0,002 20 0,003
Testet
Marcadores THO1 CSF1PO D75820
Alelos GO RS Alelos GO RS Alelos GO RS
5 0,017 0,002 7 0,020 0 6 0,002 0
6 0,287 0,233 8 0,012 0,008 7 0,022 0,014
7 0,290 0,236 9 0,028 0,017 3 0,163 0,129
8 0,188 0,134 10 0,250 0,019 9 0126 0,107
9 0,205 0,129 11 0,265 0,301 10 0,249 0,241
10 0,009 0,249 12 0,280 0,285 11 0227 0,257
14 0,001 0 13 0,067 0,301 12 0174 0,216
16 0,001 14 0,033 06 13 0,033 0,033
15 0,019 0,005 14 0,005 0,003
16 0,009 0,004
17 0,009
18 0,005
19 0,001
20 0,001
21 0,001
Testet
Marcadores  D13S317 D5S818 D3S1358
Alelos GO RS Alelos GO RS Alelos GO RS
7 0,001 0,107 7 0,022 0,033 5 0,001 0,002
8 0,083 0,094 8 0,018 0,008 7 0,001 0,005
9 0,093 0,046 9 0,039 0,051 10 0,001 0,095
10 0,052 0,307 10 0,065 0,335 11 0,003 0,287
11 0,297 0,263 11 0,329 0,338 12 0,003 0,275
12 0274 0,11 12 0,345 0,163 13 0,004 0,187
13 0,123 0,073 13 0,158 0,013 14 0,097 0,136
14 0,061 0 14 0,015 0,002 15 0,335 0,008
15 0,007 15 0,003 0 16 0,240
16 0,003 16 0,003 17 0,202



17 0,003 17 0,001 18 0,108
18 0,003 18 0,002 19 0,006
Tegtet
Continuacéo da Tabela 6.
Marcadores FGA D21S11 D8S1179
Alelos GO RS Alelos GO RS Alelos GO RS
11 0,003 0 6 0,001 0 8 0,005 0,016
12 0,001 0,009 7 0,020 0,037 9 0,009 0,008
15 0,002 0,081 8 0,013 0,151 10 0,066 0,082
16 0,003 0,113 9 0,031 0,217 11 0,068 0,09
17 0,002 0,141 10 0,239 0,244 12 0,121 0,144
18 0,016 0,14 11 0,276 0,224 13 0,275 0,261
19 0,072 0,152 12 0,280 0,031 14 0,274 0,239
20 0,134 0,149 13 0,067 0,07 15 0,143 0,117
21 0,142 0,121 14 0,031 0,11 16 0,030 0,033
22 0,170 0,065 15 0,018 0,006 17 0,005 0,006
23 0,146 0,013 16 0,009 0,024 18 0,002
24 0,137 0,006 17 0,009 0 27 0,001
25 0,089 0 18 0,005 0,006
26 0,062 0,002 19 0,001 0,002
27 0,018 0 20 0,001 0
28 0,004 0 22 0,001 0
29 0,001 0
0
Testet
Marcador  D18S51
Alelos GO RS
7 0,001 0
8 0,002 0,016
9 0,015 0,12
10 0,013 0,106
11 0,033 0,199
12 0,132 0,163
13 0,115 0,12
14 0,135 0,108
15 0,136 0,068
16 0140 0,063
17 0,117 0,019
18 0,077 0,005
19 0,035 0,006
20 0,024 0
21 0,011 0
22 0,006
24 0,003
27 0,003
28 0,002
29 0,001

Testet
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Tabela 7. Frequéncias aélicas comparativas pelo Teste t da populacdo de Goiania. Ano

2009 e 2011.

Marcadores TPOX D16S539

Silvaet.al Ferreira et.al Silvaet.al Ferreira et.al

Alelos GO Alelos Go Alelos GO Alelos GO
6 0,013 6 0,013 8 0,024 5 0,001
7 0,001 7 0,001 9 0,0156 8 0,019
8 0,430 8 0,430 10 0,094 0,170
9 0,120 9 0,120 11 0,304 10 0,082
10 0,076 10 0,076 12 0,261 1 0,300
1 0,290 11 0,290 13 0,132 12 0,270
12 0,056 12 0,056 14 0,027 3 0,130
13 0,008 13 0,008 15 0,002 14 0,030
21 0,001 15 0,003
22 0,001 21 0,001 16 0,003
24 0,002 22 0,001 17 0,001

24 0,002 18 0,002
Testet

Tabela 8. Frequéncias aélicas comparativas pelo Teste t da populacdo

de Goidnia. Ano

2009 e 2011.
Marcadores vWA THO1
Silvaet.al Ferreira et.al Silvaet.al Ferreira et.al
Alelos GO Alelos Go Alelos GO Alelos GO
8 0,001 8 0,002 5 0,023 5 0,017
9 0,008 11 0,002 6 0,245 6 0,287
10 0,084 12 0,003 7 0,235 7 0,290
11 0,138 13 0,010 8 0,148 8 0,188
12 0,273 14 0,092 9 0,191 9 0,205
13 0,258 17 0,139 9.3 0,157 10 0,009
14 0,161 15 0,260 13 0,001 14 0,001
15 0,063 16 0,236
0,013 17 0,175
18 0,067
19 0,013
20 0,003

Testet
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Tabela 9. Frequéncias aélicas comparativas pelo Teste t da populagdo de Goidnia. Ano
2009 e 2011.

Marcadores CSF1PO D7S820
Silvaet.al Ferreira et.al Silvaet.al Ferreira et.al
Alelos GO Alelos Go Alelos GO Alelos GO
6 0,001 7 0,020 6 0,001 6 0,002
7 0,018 8 0,012 7 0,024 7 0,022
8 0,01 9 0,028 8 0,153 8 0,163
9 0,044 10 0,250 9 0,116 9 0,126
10 0,234 11 0,265 10 0,244 10 0,249
11 0,317 12 0,280 11 0,245 11 0,227
12 0,29 13 0,067 12 0,185 12 0174
13 0,067 14 0,033 13 0,027 13 0,033
14 0,017 15 0,019 14 0,006 14 0,005
15 0,002 16 0,009

17 0,009

18 0,005

19 0,001

20 0,001

21 0,001
Testet

Tabela 10. Frequéncias alélicas comparativas pelo Teste t da populagdo de Goidnia. Ano
2009 e 2011.

Marcadores D13S317 TPOX
Silvaet.al Ferreira et.al Silvaet.al Ferreira et.al
Alelos GO Alelos Go Alelos GO Alelos GO
8 0,089 7 0,001 6 0,017 6 0,013
9 0,104 8 0,083 7 0,002 7 0,001
10 0,044 9 0,093 8 0,426 8 0,430
11 0,283 10 0,052 9 0,114 9 0,120
12 0,306 11 0,297 10 0,079 10 0,076
13 0,126 12 0274 11 0,303 11 0,290
14 0,046 13 0,123 12 0,055 12 0,056
15 0,002 14 0,061 13 0,002 13 0,008
15 0,007 18 0,001 21 0,001
16 0,003 22 0,001
17 0,003 24 0,002
18 0,003

Testet
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Tabela 11. Frequéncias alélicas comparativas pelo Teste t da populacdo de Goiania. Ano
2009 e 2011.

Marcadores D13S317 FGA
Silvaet.al Ferreira et.al Silvaet.al Ferreira etal
Alelos GO Alelos Go Alelos GO Alelos GO
8 0,089 7 0,001 17 0,002 11 0,003
9 0,104 8 0,083 18 0,017 12 0,001
10 0,044 9 0,093 19 0,06 15 0,002
11 0,283 10 0,052 20 0,117 16 0,003
12 0,306 1 0,297 21 0,149 17 0,002
13 0,126 12 0,274 22 0,186 18 0,016
14 0,046 13 0,123 23 0,166 19 0,072
15 0,002 14 0,061 24 0,132 20 0,134
15 0,007 25 0,09 21 0,142
16 0,003 26 0,05 22 0,170
17 0,003 27 0,015 23 0,146
18 0,003 28 0,006 24 0,137
29 0,004 25 0,089
30 0,001 26 0,062
31.2 0,001 27 0,018
322 0,001 28 0,004
44.2 0,001 29 0,001
46.2 0,001
Testet

Tabela 12. Frequéncias alélicas comparativas pelo Teste t da populagdo de Goidnia. Ano
2009 e 2011.

Marcadores D21S11 D8S1179

Silvaet.al Ferreira et.al Silvaet.al Ferreira et.al

Alelos GO Alelos Go Alelos GO Alelos GO
25.2 0,001 6 0,001 8 0,001 8 0,005
27 0,025 7 0,020 9 0,002 9 0,009
28 0,168 8 0,013 10 0,065 10 0,066
28.2 0,001 9 0,031 11 0,081 1 0,068
29 0,228 10 0,239 12 0,133 12 0,121
30 0,26 11 0,276 13 0,275 13 0,275
30.2 0,017 12 0,280 14 0,252 14 0,274
31 0,074 13 0,067 15 0,142 15 0,143
31.2 0,082 14 0,031 16 0,045 16 0,030
32 0,036 15 0,018 17 0,005 17 0,005
33.2 0,013 16 0,009 18 0,002
34 0,007 17 0,009 27 0,001
34.2 0,009 18 0,005

35 0,007 19 0,001

36 0,004 20 0,001

37 0,001 22 0,001

Testet
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Tabela 13. Frequéncias alélicas comparativas pelo Teste t da populacdo de Goiania. Ano
2009 e 2011.

Marcadores D18S51 D5S818
Silvaet.al Ferreira et.al Silvaet.al Ferreira etal
Alelos GO Alelos Go Alelos GO Alelos GO
10 0,011 7 0,001 7 0,015 7 0,022
11 0,005 8 0,002 8 0,026 8 0,018
12 0,113 9 0,015 10 0,08 9 0,039
13 0,138 10 0,013 1 0,341 10 0,065
14 0,143 1 0,033 12 0,312 11 0,329
15 0,168 12 0,132 13 0,171 12 0,345
16 0,138 13 0,115 14 0,012 13 0,158
17 0,121 14 0135 15 0,001 14 0,015
18 0,175 15 0,136 16 0,001 15 0,003
19 0,041 16 0,140 16 0,003
20 0,019 17 0,117 17 0,001
21 0,015 18 0,077 18 0,002
22 0,009 19 0,035
24 0,002 20 0,024
27 0,001 21 0,011

22 0,006

24 0,003

27 0,003

28 0,002

29 0,001
Testet

Tabela 14. Freguéncias alélicas comparativas pelo Teste t da populagdo de Goidnia. Ano
2009 e 2011.

Marcadores D3S1358

Silvaet.al Ferreira et.al
Alelos GO Alelos Go
12 0,002 7 0,001
13 0,002 8 0,002
14 0,093 9 0,015
15 0,315 10 0,013
16 0,254 11 0,033
17 0,203 12 0,132
18 0,125 13 0,115
19 0,006 14 0,135
20 0 15 0,136
16 0,140
17 0,117
18 0,077
19 0,035
20 0,024
21 0,011
22 0,006
24 0,003
27 0,003
28 0,002
29 0,001

Testet
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Programas de Computador

Os seguintes programas sao grétis e comumente utilizados para calcular alguns
pardmetros utilizados em genética de populacfes, que permitem avaliar a diversidade
genética de populagdes, racas ou especies a partir de frequéncias aélicas ou sequéncias de
DNA (Lewis et al, 2000):
* ARLEQUIN — Analisa frequéncias aélicas e sequéncias de DNA. Concebido por
Schneider e Excoffier. Inglés. http://Igb.unige.ch/arlequin/
* MEGA — Analisa sequéncias de DNA. Concebido por Kumar, Tamurae Nei. Inglés
http://www.megasoftware.net/
 GENETIX — Analisa frequéncias alélicas. Concebido por Belkhir, Borsa, Chikhi,
Raufaste e Bonhomme. Francés. http://www.univ-montp2.fr/~genetix/genetix/genetix.htm
* GENEPOP — Analisa frequéncias alélicas. Disponivel em duas versdes, online
http://whbiomed.curtin.edu.au/genepop/, e DOS. Concebido por Raymond e Rousset. Inglés.
* CERVUS — Calcula as relaces de parentesco atraves da utilizacdo de perfis genotipicos.
Concebido por Slate, Marshall e Pemberton http://helios.bto.ed.ac.uk/evolgen/cervus/
cervus.html
* Programas on-line para aprendizagem interativa dos conceitos de genética de popul agdes
a partir de cenarios criados pelo utilizador: Population Biology Simulations — Inglés,

http://darwin.eeb.uconn.edu/simul ations/simul ations.html
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