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RESUMO

Os muitos estudos que surgiram ao longo dos anos desde a descoberta do DNA levaram
a ciéncia forense a outro patamar, possibilitando a identificacdo criminal com base nos fluidos
encontrados nas cenas dos crimes. Através de diversas metodologias ¢ possivel fazer a
identificacdo de individuos mesmo em amostras degradadas, misturadas ou contendo pouco
material genético. Estes estudos trouxeram a possibilidade de abrir casos que por falta de provas
haviam sido arquivados, os cold cases. No Brasil o decreto n® 7950/2013 possibilitou a
implementacdo da Rede Integrada de Perfis Genéticos e do Banco Nacional de Perfis Genéticos,
tendo contribuido muito para a coleta de amostras e continuo cruzamento de informacdes. Apos
a aprovacdo da a Lei 13.964/2019, houve um grande crescimento no nimero de amostras
coletadas nos presidios do Brasil, o que levou ao encerramento do caso de R.M.L.O.G,
estuprada e assassinada em Curitiba, no ano de 2008, aos 9 anos de idade. O crime foi
solucionado 11 anos depois, em consequéncia do cruzamento de informagdes entre os
laboratdrios de genética forense espalhados pelo Brasil. O uso do DNA para identificagéo
criminal se torna muito relevante, uma vez que, pela sua caracteristica singular, difere todos os
seres humanos. Pode-se concluir que a sua implementagado ¢ de extrema importancia no auxilio
a justica, e a credibilidade dos resultados s@o indiscutiveis.

Palavras-chave: identificagdo criminal; DNA; cold cases, banco nacional de perfil genético.
ABSTRACT.

The many studies that have emerged over the years since the discovery of DNA have taken
forensic science to the next level, allowing criminal identification based on fluids found at crime
scenes. Through several methodologies it is possible to identify samples, even containing
degraded samples or little genetic material. These studies brought the possibility of opening
cases that had been shelved for lack of evidence, the cold cases. In Brazil, Decree No.
7950/2013 made it possible to implement the Integrated Network of Genetic Profiles and the
National Bank of Genetic Profiles, having contributed greatly to the collection of samples and
continuous cross-referencing of information. After the approval of Law 13.964/2019, there was
a large increase in the number of samples collected in prisons in Brazil, which led to the closing
of the case of R.M.L.O.G, raped and murdered in Curitiba in 2008, aged 9. The crime was
solved 11 years later, after information was crossed between forensic genetics laboratories
around Brazil. The use of DNA for criminal identification becomes very relevant, since, by its
unique characteristic, it differs from all human beings. It can be noted that its implementation
is of utmost importance in the outcome to justice, and the credibility of the are indisputable.
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INTRODUCAO

Nos ultimos 150 anos a ciéncia forense deu um grande salto através de métodos de
investigacdo cada vez mais eficazes. O encontro da ciéncia forense com a justi¢a criminal
possibilitou ao longo dos anos diferentes metodologias para a investigacdo e elucidagdo de
crimes (PARKER; VRONSKY, 2015).

Quando se fala em identificagdo criminal o DNA se apresenta como ferramenta
relevante e tem mostrado resultados positivos desde a sua implementacdo no sistema judicial
internacional no fim do século passado, paises como a Inglaterra e Estados Unidos que
iniciaram a coleta de material genético em meados dos anos 90, possuem um banco de perfis
genéticos muito eficientes com altas taxas de resolug@o criminal (QUEIROZ, 2020). No Brasil
a identificagdo criminal através do perfil genético se deu a partir de 2012 através da
promulgacdo da Lei 12.654/2012, e segundo dados do XV Relatério da Rede Integrada de
Bancos de Perfis Genéticos (2021), o Brasil possui 136.369 perfis genéticos cadastrados, sendo
104.076 perfis de condenados criminalmente (CG-RIBPG,2021).

Em 2019, o entdo Ministro da Justica, Sérgio Moro apresentou um projeto de lei que
previa endurecer as leis penais e o processo penal, a Lei 13.964/2019, que mais tarde passou a
ser conhecida como “pacote anti crime”. Dentre as modificagdes estava a obrigatoriedade dos
condenados por crimes dolosos praticados com violéncia grave, em fornecer o seu material
genético, tornando a negativa destes, uma falta grave (BRASIL, 2012). Isso contribuiu para o
crescente aumento dos perfis genéticos criminais no pais nos ultimos trés anos, expandindo
cada vez mais a hipotese de solucionar tanto casos que estdo sob investigacdo, quanto casos que
por falta de evidéncias foram arquivados (CG-RIBPG,2021).

Através do banco de perfil genético € possivel armazenar material genético dos vestigios
das cenas dos crimes e posteriormente confronta-los com o perfil genético dos suspeitos ou dos
condenados, sendo possivel mesmo apds muitos anos encontrar o autor do crime através do
cruzamento de informagdes (RIBPG, 2020). Por esse motivo, a andlise do DNA se torna peca
fundamental para solucionar os cold cases (PARKER; VRONSKY, 2015). Como exemplo,
podemos citar o caso de R.M.L.O.G, estuprada e assassinada aos 9 anos de idade em 2008, na
cidade de Curitiba/PR. O caso foi solucionado 11 anos apds o crime, depois do cruzamento de
informacdes entre os estados do Parana e Sao Paulo e o Distrito Federal (R7,2015).

Segundo o principio de Locard (1932) “todo contato deixa vestigios” onde
inevitavelmente o autor do crime traz algo para a cena do crime e leva algo consigo. A molécula
de DNA se apresenta em todas as células do nosso corpo, sendo facilmente encontrada no
ambiente e nos objetos em que tocamos, portanto, um vestigio criminal facil de ser encontrado
(PARKER; VRONSKY, 2015). Uma tnica molécula de DNA ¢ responsavel por carregar todas
as informagdes de um individuo, ndo havendo a possibilidade de dois individuos terem 100%
de compatibilidade no seu material genético, com excecdo de gémeos monozigodticos,
entretanto, neste ultimo caso a andlise de polimorfismos de nucleotideo tinico tem se mostrado
eficiente na diferenciagdo de gémeos monozigoticos, ja sendo possivel diferenciar um irmao
gémeo do outro (ANTONIO et al., 2017). Sendo assim, o DNA se torna uma assinatura unica
capaz de isolar os mais de 7 bilhdes de pessoas no mundo, se tornando uma prova incontestavel
(SOUZA et al., 2020).
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METODOLOGIA

Para a realizacdo deste trabalho foram adotadas referéncias bibliograficas. Entre livros,
artigos, leis e noticias sobre o tema, foram pesquisados em Pubmed, Google Académico, Scielo
e Google, utilizando “cold cases", "perfil genético criminal”, “DNA criminal” e “banco
nacional de perfil genético” como palavras chaves na busca. A selegao dos titulos foi do periodo
de 1985 até o presente ano de 2022. Os textos escolhidos foram nos idiomas portugués e inglés.
Ap6s a selegdo dos textos incluidos na pesquisa, eles foram lidos, traduzidos e resumidos,
selecionando os artigos que mais se relacionavam com o assunto, excluindo os demais sem
relevancia. Dessa forma, apds o levantamento da revisdo bibliografica procedeu a analise e
estudo para a realizagdo do presente trabalho.

DNA: CONCEITO E ESTRUTURA

No século XX, quando foi dado inicio as pesquisas sobre o DNA, cientistas ficaram
intrigados em como a molécula copiava e transmitia informagdes para as células sem sofrer
alteracdes (SOUZA et al.,2020). As informagdes contidas nele sdo responsaveis por definir
nossas caracteristicas, como a cor da pele, olhos, cabelo, altura, tipo sanguineo e outras diversas
caracteristicas, tudo sendo possivel pela sua estrutura (CASTAN, 2016).

Os cientistas James D. Watson e Francis H. Crick fizeram a decifragcdo da estrutura desse
acido e observaram que molécula ¢ composta por duas cadeias de nucleotideos que formam
uma dupla hélice, pois sdo cadeias opostas e antiparalelas, sendo uma no sentido 5°-3" e a outra
3’-5" (SOUZA et al.,2020).

As quatro bases nitrogenadas ao longo da molécula do DNA, sdo conhecidas como Adenina,
Timina, Citosina e Guanina, sendo elas: ATCG, essas letras codificam toda informacao
genética, sendo A ligadas a T e C ligadas a G (SOUZA et al.,2020).

No acido nucléico existem dois tipos de bases nitrogenadas, as pirimidinas que contém
um Unico anel e a purina que contém dois anéis. S20 as pirimidinas diferentes, timina e citosina,
e duas purinas diferentes, guanina e adenina, sendo que uma pirimidina em uma cadeia é sempre
pareada com uma purina na outra cadeia (SOUZA et al.,2020).

A molécula de DNA ¢ responsavel por levar a informacao através dos cromossomos,
cada ser humano possui 46 pares de cromossomos, sendo 23 do pai e 23 da mae (QUEIROZ,
2020). O genoma ¢ unico e contém toda informagdo genética que esta presente em um conjunto
de cromossomos humanos, estes sdo responsaveis pela transmissdo e expressdo dessa
informagdo (SOUZA et al.,2020).

A vida depende do funcionamento dessas informagdes genéticas e transmissdes para nos
manter vivos. Somos capazes de carregar em nosso DNA informagdes que serdo passadas aos
nossos descendentes, geragdo apds geragdo (SOUZA et al.,2020).
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FIGURA 1. Estruturas do DNA. Dupla fita em hélice (a esquerda) e os seus componentes quimicos

que compodem cada fita (a direita).

PRINCIPAIS TECNICAS PARA IDENTIFICACAO UTILIZADAS EM GENETICA
FORENSE

A genética forense foi se desenvolvendo aos poucos, e apos a descoberta do sistema
ABO sanguineo feita por Landsteiner em 1900, a realizacdo da identificacdo humana passou a
ter uma base mais solida (DIAS FILHO; MENEZES; FRANCEZ, 2020). Mas foi Lattes, que
em 1915 realizou o primeiro teste anti-ABO, que acabou se tornando o principal método para
identificacdo criminal da época (GIRARDI; SUBTIL; RANGEL, 2018). Edmond Locard em
1910, propos a teoria da troca de Locard “todo contato deixa vestigios”, abrindo portas para a
ci€éncia moderna. J4 em em 1926, Thomas Hunt Morgan propds a teoria cromossdmica da
heranca, indicando as estruturas celulares que s@o responsaveis por carregar os genes, ¢
consequentemente a heranga genética. Com a descoberta da dupla hélice do DNA em 1953, os
estudos passaram para o campo da biologia molecular, que foi se aprimorando década apds
década até os dias de hoje (DIAS FILHO; MENEZES; FRANCEZ, 2020).

DNA MITOCONDRIAL (mtDNA)

O DNA mitocondrial (mtDNA) ¢ encontrado dentro das organelas celulares, nas
mitocondrias, estas sdo localizadas no citoplasma, onde produzem a energia necessaria para as
fun¢des metabolicas. Embora a maior parte do DNA possa ser encontrado no nucleo da célula, as
mitocondrias abrangem uma pequena parte de DNA, cerca de 16.500 pb, sendo uma heranga
exclusivamente materna (MENCK, 2017).

A analise de mtDNA ¢ altamente eficaz em amostras degradadas, e por esse motivo tem
vantagens sobre outros métodos de analise de DNA. Ele pode ser obtido a partir de fios de cabelo, bem
como em depdsitos de calcio: dentes e ossos envelhecidos (PARKER; VRONSKY, 2015). A analise
de mtDNA ¢ eficaz para investigagdo de cold cases, onde em razdo do tempo decorrido, as
amostras tenham sofrido alguma degradagdo. Embora a PCR ainda permita a replicagdo em
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amostras degradadas, amostras como sangue e semén ndo resistem muito a acdo do tempo,
principalmente se o arquivamento das mesmas nao tiver sido realizado de maneira adequada.
Fios de cabelo, ossos e dentes resistem por mais tempo, e utilizando a técnica de mtDNA podem
ser a chave para resolucio de crimes. E importante destacar que parentes maternos (mées, avos)
possuem mtDNA idénticos, permitindo assim a continua analise ¢ comparagdo de amostras,
auxiliando também em investigagdes de desaparecidos e ndo identificados (U.S.
DEPARTMENT OF JUSTICE, 2002).

CROMOSSOMO Y

Marcadores do cromossomo Y sdo heranga exclusiva paterna, transmitidos pelo pai
somente aos descendentes do sexo masculino (PARKER; VRONSKY, 2015). O cromossomo
Y possui 3 regides, destas, 2 muito semelhantes ao cromossomo X e passiveis de recombinacao.
A terceira regido do cromossomo Y € exclusiva e ndo sofre recombinag¢do com o cromossomo
X, sendo passada de geracdo em geracao sem grandes chances de alteracdo. Portanto, homens
de uma mesma familia apresentam o mesmo padrio de heranca genética na regido do
cromossomo Y (KOCH; ANDRADE, 2008).

Varios marcadores foram observados no cromossomo Y, sendo a sua analise um método
muito eficiente para identificar amostras de DNA masculino misturadas (U.S. DEPARTMENT
OF JUSTICE, 2002). A maior parte desses marcadores ndo sofrem recombinagdo, os diferentes
STRs (microssatélites) sdo passados em blocos inalterados para a proxima geragdo, sem que
haja alguma muta¢ao (KOCH; ANDRADE, 2008).

Em 2013, apo6s quase 50 anos do crime, a policia de Boston anunciou o encerramento
de um caso que teria acontecido em 1964, a vitima , uma mulher de 19 anos que teria sido
estuprada e estrangulada pelo assassino A.D.S, conhecido como “estrangulador de Boston™.
Como o assassino havia morrido em 1973, um exame recente de DNA feito com amostra do
sobrinho de A.D.S coincidiu com a amostra encontrada no corpo da vitima, reafirmando a culpa
de A.D.S., elucidando o caso (BBC NEWS BRASIL, 2013).

POLIMORFISMOS GENETICOS: SNP, RFPL, VNTR, STR

O DNA permite com que os seres humanos sejam unicos, de modo que ninguém no mundo
compartilhe do mesmo genoma. Cerca de 0,01 % do DNA dos individuos apresentam
diferengas, pode parecer insignificante, mas isso quer dizer que existam cerca de 3 milhodes de
diferengas entre o genoma de um individuo e de outro. Essas diferencas ddo origem a
variabilidade genética e esta diretamente relacionada aos polimorfismos (GIRARDI; SUBTIL;
RANGEL, 2018). Entende-se por polimorfismos toda variabilidade genética que ultrapassa 1%
da populacido, a sua frequéncia ¢ maior e ndo sdo prejudiciais, ou sdo prejudiciais mas ndo o
suficiente para afetar o desenvolvimento normal. Os polimorfismos sdo uma fonte muito rica
de variabilidade genética, e ¢ esse tipo de variabilidade que nos faz geneticamente diferentes
uns dos outros (ZAVALHIA; MARSON; RANGEL, 2018).

POLIMORFISMO DE NUCLEOTIDEO UNICO (SNP)
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Milhdes de células novas sdo produzidas todos os dias no nosso corpo, isso acontece
porque as células vao morrendo e precisam ser repostas. Durante esse processo alguns erros
podem acontecer, algum nucleotideo ¢ deixado para tras, adicionado ou substituido, essas
variagdes podem gerar mudancgas fisicas e serdo passadas de geragdo em geragdo. Substituigoes
de nucleotideos unicos dao origem aos SNPs (ZAVALHIA; MARSON; RANGEL, 2018). Os
SNPs, sdao polimorfismos de nucleotideo tinico, pequenas variagdes de apenas um nucleotideo
que podem ocorrer no DNA, geralmente sdo encontrados a cada 300 nucleotideos (GIRARDI,
SUBTIL; RANGEL, 2018). Os polimorfismos ocorrem, muitas vezes, em regioes codificadoras
e sdo responsaveis pelas caracteristicas fenotipicas do individuo. Essa técnica tem se mostrado
eficiente na identificagdo de vitimas e identificacdes criminais, pois pode ser utilizada para
mapeamento genético (FORENSE, Equipe, 2013).

A técnica mais utilizada para identificacdo de SNPs ¢ a PCR-RFLP seguida pela leitura
em eletroforese. Na PCR-RFLP o gene de interesse no qual existe o polimorfismo ¢ ampliado,
replicando o gene em milhares de copias iguais das quais se originou, em seguida ¢ cortada por
uma enzima de restricdo que reconhece o DNA bem no ponto em que ocorre a SNP, gerando
fragmentos de DNA de tamanhos diferentes. Através dos tamanhos dos fragmentos é possivel
observar se existem, ou ndo, polimorfismos por meio da eletroforese. Este marcador pode ser
utilizado para identificacao de genes. A PCR-RFLP ja foi muito utilizada, porém nos dias atuais
a PCR em tempo real para genotipagem de SNPs vem sendo substituida, onde o gene-alvo ¢é
replicado através de primers especificos (ZAVALHIA; MARSON; RANGEL, 2018).

Em 1983, Kary Mullis inventou a técnica de PCR (Polymerase Chain Reaction),
(FIGURA 2) que revolucionou os estudos com o DNA, e¢la permite com que uma pequena
quantidade de material genético se amplifique em milhares de copias idénticas das que se
originou, e também permite a analise de copias idénticas de sequéncias especificas de DNA. Os
primers iniciadores cercam a regido de interesse, onde o DNA ja foi desnaturado se tornando 2
fitas simples, e através da enzima polimerase faz copias dos genomas das células permitindo
com que ela se multiplique milhares de vezes (GIRARDI; SUBTIL; RANGEL, 2018).

Polymerase chain reaction - PCR
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Figura 2. Reacdo em cadeia da polimerase. Desnaturagdo do DNA (a esquerda) logo em
seguida o anelamento do primer sinalizando onde deve iniciar o processo de replicacdo, seguido
do processo de alongamento e complementagdo da fita de DNA (a direita).
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POLIMORFISMO DE COMPRIMENTO DE FRAGMENTO DE RESTRICAO
(RFLP)

A RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) foi utilizada por peritos na
Inglaterra, sendo responsavel por elucidar o primeiro crime utilizando marcadores moleculares
(FORENSE, Equipe, 2013). Através da técnica que Jeffrey nomeou como “tesoura de DNA”,
no RFLP sd3o utilizadas enzimas de restrigdo que cortam o DNA em regides especificas,
contornando os VNTRs (BUTLER, 2005). Em seguida, a leitura ¢ feita por eletroforese em gel
(FIGURA 3), onde ¢ possivel observar diferentes tamanhos de bandas de DNA de acordo com
a repeti¢do de alelos do material genético (Figura 4) (GIRARDI; SUBTIL; RANGEL, 2018).
A técnica de RFLP foi muito utilizada, porém era uma técnica trabalhosa e ineficiente em
amostras degradadas (BUTLER, 2005). Além de dependerem de uma grande quantidade de
DNA, a sua interpretagdo era bastante dificil (GIRARDI; SUBTIL; RANGEL, 2018).
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FIGURA 3. Imagem representativa da eletroforese em gel . O material genético ¢ inserido
nos pocos, abaixo dele o gel, onde sera possivel visualizar a migracdo do DNA, logo abaixo a
solugdo tampdo, em cada extremidade ha um polo, onde ocorre a migragdo do DNA do polo
negativo para o positivo.

A eletroforese ¢ uma técnica indispensavel para os estudos da biologia molecular, ela
separa as moléculas de uma mistura, migrando as estruturas de um campo para outro sob
influéncia de um campo elétrico. O fragmento de DNA a ser analisado ¢ colocado sob o gel e
posteriormente colocado sob uma mistura que ¢ capaz de conduzir a energia, se houver
similaridade na sua massa e carga, a que tiver maior carga liquida migrara para o lado oposto
mais rapidamente. As moléculas de tamanho menor s@o capazes de correr mais rapido pelo gel,
enquanto as moléculas de tamanho maior correm mais devagar. Quando terminado o processo
de eletroforese é possivel fazer a leitura por auto radiografia ou por um corante fluorescente
que se liga aos acidos nucléicos (KLUG, et.al. 2010).
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FIGURA 4. Leitura de uma eletroforese. A escada de DNA indica quantos pares de bases
tem o fragmento, seguido das amostras nos po¢os seguintes (a esquerda). Na imagem a direita
os fragmentos de DNA correram sobre o gel, sendo separados por tamanho.

REPETICAO TANDEM DE NUMERO VARIAVEL (VNTR)

Jeffreys et al, em 1985, desenvolveram testes de DNA para identificagdo humana, que
ficaram conhecidas como VNTR (variable number tandem repeats), o estudo se baseava em
regides do DNA que continham sequéncias de 8 a 80 repeticdes consecutivas de nucleotideos,
podendo esses numeros de repeti¢cdes variar de um individuo para o outro, sendo possivel
diferencia-los (JEFFREYS et al.,1985). Esses polimorfismos presentes no genoma, geram
perfis de DNA tnicos, conhecidos como DNA fingerprinting (impressao digital de DNA), e na
grande maioria das vezes, sdo encontrados em regides ndo codificantes do DNA (GIRARDI;
SUBTIL; RANGEL, 2018).

A analise de VNTRs, ou minissatélites, como também sdo conhecidas, corta em
pequenos fragmentos o material genético coletado através de enzimas de restricdo. Uma vez
realizado esse processo, milhares de fragmentos de tamanhos diferentes serdo obtidos, de
acordo com as diferengas entre as varias sequéncias de genes presentes no individuo. Através
da eletroforese ¢ possivel separar os fragmentos por tamanho, e em seguida, esses fragmentos
sdo colocados em um filtro (nitrocelulose ou nylon). Sondas garantem que somente os
fragmentos de DNA unicos fiquem no filtro, pois eles se ligam a molécula da sonda, que
posteriormente ¢ examinado por raio-X. O mesmo procedimento ¢ feito com outra amostra e
em seguida os resultados sd@o comparados (PARKER; VRONSKY, 2015). As sondas de DNA
foram desenvolvidas em 1980 e permitiram a marcagdo de regides especificas do DNA (16cus)
originando o processo de DNA fingerprinting (GIRARDI; SUBTIL; RANGEL, 2018).

Em 1986, no Reino Unido, o método de VNTR, desenvolvido por Alec Jeffreys, foi
utilizado para condenar o assassino de duas jovens inglesas, foi a primeira vez que um método
baseado no DNA era utilizado para esse fim (KLUG, et al. 2010). Por ser um método que requer
muito esforgo, e exige uma grande quantidade de DNA, a técnica de VNTR ¢ pouco utilizada
nos dias atuais (PARKER; VRONSKY, 2015).



O QQ%
@ﬂ@@d}“@@

€ensalos USF
o»% Dﬂ@ Oﬁ 9 f;} @

http://ensaios.usf.edu.br

REPETICOES CURTAS EM TANDEM (STR)

Em 1998, nos Estados Unidos, foi criado o sistema CODIS (Combined DNA Index
System), um conjunto de 15 marcadores do tipo Short Tandem Repeats (STR) microssatélites,
sendo 13 marcadores padrdo e 2 marcadores auxiliares, indicados para identificagdo humana
(FORENSE, Equipe.2013). As STRs, podem ser encontradas em diversas partes do DNA e
variam de 4 a 40 pares de bases em diferentes individuos (GIRARDI; SUBTIL; RANGEL,
2018). Estes marcadores sdo responsaveis por decifrar partes especificas do DNA, verificando
a quantidade de vezes em uma sequéncia de nucleotideos se repetem. Em conjunto, esses 13
marcadores indicam a singularidade de cada individuo, sendo exclusivo de cada um, exceto em
casos de gémeos monozigéticos (FORENSE, Equipe.2013). Ap6s determinar as 13 sequéncias
de marcadores CODIS, é possivel fazer a identifica¢do através do DNA, que ao cruzar com
amostras coletadas no local do crime, havendo coincidéncias, se torna uma prova dificil de ser
contestada (FORENSE, Equipe, 2013).

Estes marcadores estdo presentes em regides ndo codificantes do DNA, ou seja, eles ndo
identificam caracteristicas fenotipicas (da expressdo do gene como: morfologia,
desenvolvimento, comportamento, entre outras) e/ou doengas, mas sdo responsaveis por tornar
a identifica¢do criminal por meio do DNA possivel ¢ matematicamente exata. Os principais
marcadores STR utilizados pelo CODIS sao: TPOX (cromossomo 2), D3S1358 (cromossomo
3), FGA (cromossomo 4), D5S818 ¢ CSF1PO (cromossomo 5), D7S820 (cromossomo 7),
D8S1179 (cromossomo 8), THO1 (cromossomo 11), VWA (cromossomo 12), D13S317
(cromossomo 13), D16S539 (cromossomo 16), DI18S51 (cromossomo 18), D21S11
(cromossomo 21), AMEL (cromossomo X) e AMEL (cromossomo Y) (FORENSE, Equipe,
2013).

=, CoDIS

&

[ TN

-1l
SCHETE (TN

]

CENN
TEME T

Bl |

T i
3N WA
‘miIED
|
= WIN S
N NN

I
o :
. |

e

| N

[ =0

L T
ST
13
*lg I
lg i
g
(100
B
a e
[N NI
1%

|

Fonte: bccbio.commons.gc.cuny.edu
FIGURA 5. Principais marcadores STRs utilizados pelo FBI para identificacio.

Os EUA foi o segundo pais a aderir ao banco de perfil genético, que hoje conta com
mais de 12 milhdes de perfis genéticos de individuos condenados, tendo auxiliado em mais de
300 mil investigacdes (QUEIROZ, 2020).
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IDENTIFICACAO GENETICA EM GEMEOS MONOZIGOTICOS (MZ)

Os gémeos monozigbticos (MZ), ou idénticos, como também sdo conhecidos, sdo a
consequéncia da fertilizagdo de um mesmo 6vulo. Estima-se que, de cada 1.000 nascimentos,
3 nascem gémeos MZ, por esse motivo ¢ de extrema importancia para a ciéncia forense que
esses individuos possam ser geneticamente diferenciados. Os gémeos MZ nao sdo identificados
pela técnica de STRs (short tandem repeats), normalmente utilizados como teste padrdo, este
apenas ¢ capaz de confirmar a monosigosidade desses individuos. Por esse motivo foram
desenvolvidas técnicas de identificagdo baseado em SNPs (single nucleotide polymorphism ).
A analise de SNPs nucleares, do perfil de metilacdo do DNA e genotipagem do DNA
mitocondrial, tem mostrado resultados satisfatorios na diferenciacao de gémeos MZ. Para tais
resultados, foram utilizados o sequenciamento de nova geracdo (ANTONIO; PEREIRA;
FERRAZ, 2017). O sequenciamento de nova geragao permite com que o DNA seja sequenciado
em larga escala, sendo possivel analisar milhdes de fragmentos simultaneamente (MENCK,
2017).

Para que a mutacdo seja capaz de diferenciar os gémeos MZ, estas mutacdes devem ter
ocorrido apds a divisdo da morula, e antes da separacdo da mesma (ANTONIO; PEREIRA;
FERRAZ, 2017). A divisdo da morula ocorre no inicio da fertilizagdo, durante o processo de
clivagem, quando as células se juntam formando uma “bola” solida de células (GARCIA;
FERNANDEZ, 2012). Quando a mutagdo estd presente nas células germinativas, mais tarde
sera possivel ser observada em um dos irmédos. Fatores internos e externos contribuem para que
essas modificagdes sejam acentuadas a longo prazo, tais como habitos de atividade fisica, dieta,
fumo, entre outras (ANTONIO; PEREIRA; FERRAZ, 2017).

Uma pesquisa realizada por Weber-Lehmann et al.(2014) utilizando o método de
sequenciamento de nova geragdo, reuniu gémeos MZ, o filho de um deles ¢ a mae da crianga.
Foram reportados 12 SNPs especificos, do gémeo pai e seu filho, sendo 5 desses considerados
potenciais. Estas mutagdes ndo foram herdadas da mée e o perfil ndo mutado do gémeo tio
confirmam que essas diferengas foram geradas logo apds a divisdo do zigoto, permitindo assim
a diferenciacdo dos gémeos MZ. Trés das cinco muta¢des encontradas estavam presentes na
mucosa bucal e s€mem, mas ndo no sangue, indicando que essas mutagdes foram cometidas
durante o processo de gastrulagdo, mas antes da separagao das células da mucosa oral e esperma
(ANTONIO; PEREIRA; FERRAZ, 2017). Durante a etapa de gastrulacdo ocorre uma
importante fase no desenvolvimento embrionario: a diferenciacao das células para a formagao
dos folhetos germinativos (ectoderma, mesoderma e endoderma) e serdo eles os responsaveis
por dar origem aos orgdos e tecidos (GARCIA; FERNANDEZ, 2012). Portanto, como a
maioria das mutagdes potenciais sdo de mucosa oral e esperma, ¢ eticamente recomendado que
a analise se inicie pela coleta de material oral, tornando possivel a diferenciacdo de gémeos MZ
(ANTONIO; PEREIRA; FERRAZ, 2017).

REDE DE BANCOS DE DADOS DE PERFIL GENETICO:

A Rede Integrada De Banco de Perfil Genético (RIBPG), bem como o Banco Nacional
de Perfis Genéticos (BNPG) ¢ instituida pelo decreto n® 7950/2013. A RIBPG tem como
finalidade manter, armazenar e comparar perfis genéticos sob a sua responsabilidade, para fins
criminais ou processuais. Esses perfis frequentemente sdo confrontados, buscando encontrar
coincidéncias que permitam relacionar o suspeito com o local do crime, ou varios locais
mutuamente. Periodicamente esses perfis sdo enviados para o BNPG onde sdo comparadas a
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nivel interestadual com os outros 22 laboratorios de genética forense espalhados pelo
Brasil que integra a RIBPG, sendo também compartilhados com a Interpol (CG-RIBPG,2021).

Em 2019, o entdo Ministro da Justi¢a, Sérgio Moro apresentou um projeto lei que previa
o endurecimento de algumas leis penais, que mais tarde ficou conhecido como pacote anti-
crime, a Lei 13.964/2019, entre as mudangas estava a obrigatoriedade do condenado por “crime
doloso praticado com violéncia grave contra a pessoa, bem como por crime contra a vida, contra
a liberdade sexual ou por crime sexual contra vulneravel”, em fornecer seu material genético
(ANP, 2021). O BNPG ¢ inteiramente ligado ao pacote anti crime, onde fica intensificado o
processo penal, visando inocentar ou contribuir para a acusagao, interligando casos e circulos
onde fazem parte da rede (GOV, 2019).

GRAFICO 1. Evolucio de perfis genéticos de natureza criminal. No periodo de novembro
de 2014 a maio de 2021, separados em 2 categorias: perfis de condenados (em verde) e perfis
de vestigios criminais (em amarelo).

Numero de amostras no BNPG
Evolugdo Vestigios x Individuos Cadastrados Criminalmente

Fonte: Comité Gestor, 2021.

Em casos de pessoas desaparecidas, a RIBPG também ¢ utilizada para a identificagdo e
comparagdo do material genético. Quando sdo encontrados restos mortais de identidade
desconhecida, ¢ possivel a comparacdo do material genético da familia ou com algum objeto
direto do desaparecido que ainda possa existir, sendo uma ag@o voluntaria e exclusiva da familia
(CG-RIBPG,2021).

A lei 12654/2012 determina que as informagdes contidas nos bancos de dados de perfis
genéticos, ndo podem trazer caracteristicas fenotipicas do individuo, ou revelar questdes de
saude, ja que o perfil genético é realizado a partir de regides ndo codificantes do DNA, apenas
usadas para fins de identificacdo e revelagdo de género, sendo unicamente utilizadas para
individualizacdo (CG-RIBPG,2021).

Todos os dados sdo sigilosos, sendo de acesso restrito e controlado pelos
administradores da RIBPG, portanto se esses dados forem utilizados para fins diversos sem
serem previstos na legislacdo, os administradores podem responder civil, penal e
administrativamente (CG-RIBPG,2021).

A Diretoria Técnico Cientifico da Policia Federal (DITEC/PF) em conjunto com o
Ministério da Justica e Seguranca Publica (MJSP) entregou em 2020 a primeira versdo do
Sistema Integrado de DNA (SInDNA), cujo objetivo ¢ promover os bancos de perfis genéticos
pelo Brasil. A versdo 1.0 vai oferecer ao usudrio ferramentas de cadastro e registro de coletas
de DNA de individuos, para fins criminais e para busca de pessoas desaparecidas, bem como
relatorios documentais e dados estatisticos. Desde a sua implementacdo o sistema ja conta com
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diversos peritos cadastrados e 35 mil registros de coletas de DNA se preparam para ser
disponibilizados aos usudrios cadastrados. Ha ainda um moédulo 2 do SInDNA sendo
desenvolvido, este para processamento de amostras de DNA em laboratério (CG-RIBPG,2021).

COLETA E ARMAZENAMENTO DOS PRINCIPAIS MATERIAIS BIOLOGICOS
ENCONTRADOS EM CENAS CRIMINAIS

O DNA pode ser extraido de diversas fontes bioldgicas: sangue, 0ssos, saliva, fios de
cabelo, suor, urina, células epiteliais da mucosa oral, entre outras (KOCH; ANDRADE, 2008).
E importante realizar a coleta de maneira correta, seguindo padrdes de armazenamento e
transporte para cada tipo de material (DIAS FILHO; FRANCEZ, 2016). Para tanto, ¢
fundamental que o local do crime seja preservado, até que a policia cientifica possa recolher as
evidéncias (INTERPOL, 2009).

O sangue ¢ bastante comum em cenas de crimes envolvendo homicidios e suicidios. Ele
pode estar presente de maneira liquida, imida, coagulada ou seca, onde a extragdo das amostras
vai depender da forma como elas se apresentam. No caso de amostras secas a coleta ¢ feita
com swab umedecido em agua destilada e ¢ recomendado seca-las antes do armazenamento, a
fim de evitar a proliferacdo de microorganismos que, apos a secagem podera ser guardadas em
envelope de papel, sacos plasticos ou frascos de vidro. Em amostras liquidas ¢ utilizado seringas
ou pipetas, armazenando o material coletado em tubos contendo substancias anticoagulantes.
Quando umidas, geralmente encontradas em manchas de roupas, deverdo ser recolhidas,
embaladas em sacos plasticos separadamente para evitar contaminagdo, e enviadas ao
laboratdrio onde sera submetida a secagem natural e posteriormente guardadas em envelopes
ou caixas (JOBIM; 2003).

Outro vestigio bastante comum encontrado em cenas criminais ¢ o semén, considerado
de suma importancia em crimes sexuais. O DNA a ser extraido é retirado dos espermatozdides,
onde ¢ recomendado o teste com a reagdo de brentamina que ird identificar a atividade da
fosfatase acida. O aparecimento da cor purpura positiva o teste, indicando a presenca de
espermatozoides e a amostra pode ser utilizada para a extragdo do DNA (BEZERRA; 2004).
Quando encontrados na forma seca, em roupas intimas ou roupas de cama, a recomendagdo ¢é
coletar a pega inteira e colocar em sacos de papel ou pléstico, mantendo sob refrigeragdo até
que possa ser encaminhado ao laboratério. Quando coletado na forma liquida, em preservativos,
¢ feito um nod para evitar que se perca a amostra, além de envolver o preservativo em saco
plastico, manter sob refrigeracdo até que se possa encaminhar ao laboratorio (FDLE, 2009). Se
a amostra for encontrada no corpo da vitima, a mesma devera ser encaminhada ao médico
legista que sera responsavel pela coleta de evidéncias de crime sexual (BEZERRA, 2004).

Cabelos e pélos sao materiais comumente encontrados em cenas de crimes, constituidos
de queratina e alguns metais, eles podem ser encontrados com raiz (bulbo), podendo ser extraido
0 DNA nuclear, ou sem a raiz, onde pode ser extraido DNA mitocondrial, neste iltimo, ¢ menos
certo dos resultados serem conclusivos, pois alguns fatores podem prejudicar a extragdo de
qualidade desse tipo de material (BEZERRA,2004). O material coletado devera ser colocado
em uma folha de papel com auxilio de uma pinga, a folha devera ser dobrada e guardada em
envelope devidamente identificado. Se houver mais de um vestigio dessa natureza, devera ser
coletado em outro envelope (JOBIM; 2003).

E muito importante que se tenha em mente que dificilmente tudo que se encontra em
uma cena de crime possa ser utilizado como evidéncia, pois ndo se pode saber com certeza a
quantidade de pessoas que passou por aquele local e consequentemente tenha contaminado a
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cena, onde nenhuma pegada ou digital podera ser identificada, sendo o corpo e as vestes a prova
mais valiosa, onde devera ser concentrado todo o esfor¢o em obtencao de evidéncias. Todavia,

existem muitos materiais que podem ser utilizados como evidéncia de onde pode ser extraido
DNA (INTERPOL, 2009).

TABELA 1. Principais evidéncias encontradas nas cenas dos crimes, seguida do possivel local
para a coleta e a amostra a ser coletada.

P Possivel local para
Evidéncia coletade DNA Fonte de DNA

Marca de mordida Pele ou roupas da pessoa saliva, ou células da mucosa oral

Sangue, caspa, cabelo, saliva,

Cobertor, travesseiro,lengol. 4.0, de contato sémen, suor, urina e/ou
fluido vaginal
Garrafa, lata, vidro Laterais, bocal Impressao digital, saliva e/ou suor
p Sangue, caspa, cabelo, sémen
Roupa suja Area de contato e /oug:;uor e
Maganetas das portas Area de contato Impressoes digitais, pele e/ou suor
Oculos Haste, apoio de nariz e lente Pele e/ou suor

Papel higiénico, cotonete Area de contato fﬁ%z:::fé‘ﬁii‘;ﬁii:ﬁ;
Unha da mio Embaixo das unhas Sangue, carne e/ou suor

Chapéu, bandana, mascara Lado de dentro Caspa, cabelo e/ou suor

Carimbo de envelope Area lambida Saliva

Fita ou ligadura Superficie interna/externa Impressdes digitais, pele e/ou suor
Bala recuperada Superficie externa Sangue e/ou carne

Palito de dente Pontas Saliva

Cigarro usado Ponta do cigarro Saliva

Camisinha usada Superficie interna/externa gﬁ;ﬁ::;ﬁ esla, semanlsod
Arma, como um taco de Area de contato Sangue, impressdes digitais, carne

beisebol, faca, ete

Fonte: Interpol, 2009.

No Brasil, a RIBPG implantou um Projeto de Coleta de Amostras em Condenados, a
fim de atender a legislagdo brasileira vigente, que estabelece que os condenados pelos crimes
dispostos no Art. 9°-A da Lei n° 7.210/1984, devem fornecer o seu material bioldgico,
obrigatoriamente, com a finalidade de identifica¢do criminal. Para tanto, o Comité Gestor da
RIBPG desenvolveu protocolos para padronizagdo do processo de coleta em todo o Brasil.
Como resposta, atualmente o banco de dados de perfis criminais conta com mais de 100
amostras de condenados cadastradas (CG-RIBPG, 2021). A extragdo deve ocorrer com técnica
adequada e indolor, como determina o Art. 9°-A , da lei 12654, de 28 de maio de 2012
(BRASIL, 2012).

A qualidade e seguranca do material coletado e armazenado na RIBPG, ¢ de nivel
internacional, sendo responsabilidade dos laboratérios de genética forense o cumprimento das
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normas ¢ recomendagdes que visam assegurar o material coletado para compor o banco de
dados. Os materiais bioldgicos coletados e armazenados sdo separados em diferentes grupos e
identificados com as devidas nomenclaturas (JACQUES, 2013).

TABELA 2. Nomenclatura utilizada para identificacdo de materiais bioloégicos RIBPG.

Categoria (Spencimen Category)
Vestigio (Forensic, Unknown)
Vestigio com mistura (Forensic
Micture)

Condenado (Convicted Offernder)
Identificado Criminalmente
(Suspect, Known)

Indice (Index)
Vestigio (Forensic)
Vestigio com mistura (Forensic
Mixture)
Condenado (Offender)
Identificado Criminalmente
(Suspect)

Decisdo Judicial (Legal)
Restos Mortais Nao Identificados
(Restos Mortais Nao Identificados)

Referéncia Direta de Pessoa
Desaparecida (Missing Person)

Decisao Judicial (Legal)
Restos Mortais Nao Identificados
(Restos Mortais Nao
Identificados)
Referéncia Direta de Pessoa
Desaparecida (Missing Person)

Pessoa de Identidade Desconhecida
(Unidentified Person)

Pessoa de Identidade
Desconhecida (Unidentified
Human (Remains)

Filho Biologico (Biological Child);

Irmao Biologico (Bioloical Sibling);
Mae Biologica (Biological Mother);

Pai Biologico (Biological Father);
Parente Materno (Maternal
Relative):;

Parente Paterno (Paternal Relative)
Conjuge (Spouse)

Familiares de Pessoas
Desaparecidas
(Relatives of Missing Person)

Conjuge (Spouse)

Fonte: Adaptado de Manual RIBPG, 2013.

Em sua grande maioria, os nlimeros de perfis genéticos coletados no BNPG se destacam
entre os condenados, seguido de vestigios de crimes, familiares de pessoas desaparecidas, restos
mortais ndo identificados, decisdo judicial e referéncia direta de pessoas desaparecidas (CG-
RIBPG,2021).

GRAFICO 2. Categorias que compdem o BNPG.
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Vestigios de crimes

Familiares de pessoas
desconhecidas

~ 3'94% Restos mortais nao identificados

identificados criminalmente

‘ 0'42 % Decisdo judical
- O , 26 Restos mortais identificados

Pessoa de identidade desconhecida

Referéncia direta de pessoa desaparecida

Fonte: Adaptado de RIBPG, 2021.

EXTRACAO DE DNA

A extracdo do DNA compreende dois principios basicos como, a lise das células
presentes na amostra e a purificagdo do DNA (PINHEIRO, 2004). Existem muitos métodos
para extracdo de DNA. A extracdo com fenol tamponado ¢ um método mais utilizado para
purificacdo de DNA, pois promove de maneira eficiente a desnaturacio das proteinas. O
cloroférmio também pode ser utilizado. Ao misturar fenol com o cloroférmio se obtém uma
mistura eficiente desnaturante de proteinas, a sua agdo se baseia na hidrofobia das proteinas
que apresentam afinidade aos solventes organicos. A essa mistura de fenol com cloroférmio
se adiciona alcool isoamilico, que ira prevenir a formagdo de espuma quando a amostra for
agitada. A proteina que for desnaturada pela agdo do fenol e cloroférmio se separa do DNA,
que se mantém na fase aquosa (OLIVEIRA, et al., 2007).

COMPARACAO E LIBERACAO DE RESULTADOS

Quando ha um “match” na comparagdo de material genético, essas coincidéncias devem
ser devidamentes conferidas, analisadas e revisadas para a liberacdo de resultados. Se mais
laboratdrios estiverem na mesma situagdo de comparacdo, é feita uma reunido entre os mesmos
para um processo de revisdo conjunta. Apds realizada a revis@o e confirmada a comparagdo do
material, o responsavel pelo processo, investigacdo ou identificacdo, deve ser comunicado
através de um laudo pericial (JACQUES, 2013).

Na RIBPG héa uma guia para inser¢@o de um perfil genético de vestigio criminal, onde
se determina a implantacdo no CODIS (JACQUES, 2013).
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REDE INTEGRADA DE BANCOS DE PERFIS GENETICOS
Guia para determinar se um perfil genético de vestigio de criminoso pode entrar no CODIS

|. H4 documentagdo indicando
 Que um crime foi cometido?

& Sim

II. O vestigio foi coletado no local )
de crime*?

slm

I1l. O material biolégico pode ser )
atribuido ao criminoso?

¥ sim
(V. Ha um suspeito para o caso em | O perfil genético podera ser
questdo? msendo no banco de dados.
& Sim o B S

V.0 ma'terial foi apreendido com ) Nio . | O perfil genético podera ser
o suspeito? inserido no banco de dados.

Sim

(*) Um vestigio coletado no corpo da vitima também cumpre este requisito.

Fonte: Manual RIBPG,2013.
FIGURA 6. Guia de inser¢do no CODIS.

CONTRIBUICAO DA REDE INTEGRADA DE PERFIL GENETICO:
COINCIDENCIAS CONFIRMADAS E INVESTIGACOES AUXILIADAS

A RIBPG aplica alguns pardmetros para medir o impacto do seu trabalho, para isto, é
calculado o nimero de coincidéncias confirmadas e investigagdes auxiliadas. Estima-se que até
novembro de 2021, a RIBPG apresentou 4.238 coincidéncias confirmadas, sendo 3.226 entre
vestigios e 1.012 entre vestigio de crime e perfil de cadastrado criminalmente, tendo auxiliado
em um total de 3.427 investigagdes, um aumento de 22% nimero de investigagdes auxiliadas
no ultimo semestre de 2021. No que diz respeito a coincidéncias entre vestigios, houve um
crescimento de 13%, e coincidéncias entre vestigios e individuo cadastrado criminalmente,
houve um crescimento de 23% (CG-RIBPG, 2021).

Os vestigios de crimes sdo cadastrados de acordo com a sua natureza, os mais observados
sdo: crime sexual, contra o patrimoénio e contra a vida. Entre coincidéncias envolvendo
vestigios, o crime sexual atinge 66%. Quando comparado coincidéncia com perfil de
cadastrados criminalmente o indice ¢ de 58% (CG-RIBPG, 2021).

COLD CASES: DNA COMO FERRAMENTA FUNDAMENTAL NA
IDENTIFICACAO CRIMINAL

Alguns crimes, por apresentarem caracteristicas singulares (local, hora, a falta de
testemunhas) ndo deixam qualquer pista, ou ndo deixam pistas suficientes para que a
investigacdo leve a algum suspeito, e por esse motivo o crime acaba sendo arquivado, se
tornando um cold case (CORAZZA, 2015).

A medida que os avangos no campo da ciéncia forense foram se desenvolvendo, novas
metodologias se aprimoraram. Na busca por um método confiavel de identificacdo, ja contamos
com as impressdes digitais, exames antropométricos ¢ estudos envolvendo marcadores
genéticos e bioquimicos (FORENSE, EQUIPE, 2013). Porém, de todos os ramos da ciéncia
forense que surgiram no século XX, sem diavida o DNA foi 0o mais inovador. A impressio



o=
S5

ensal
g

http://ensaios.usf.edu.br

digital de DNA (DNA fingerprinting) se tornou um sucesso no meio das andlises forenses,
tornando-se de extrema importidncia como método de identificagdo criminal (PARKER;
VRONSKY, 2015). A precisdo do DNA encontrado na cena do crime, cruzada com DNA de
um suspeito, faz com que seja a melhor maneira de se criar um perfil e chegar ao verdadeiro
culpado. Com esse avango da tecnologia na area das analises forenses, foi possivel a resolugéo
de muitos cold cases (PARKER; VRONSKY, 2015).

Através de uma plataforma chamada GEDMatch, usudrios enviam testes de DNA para
criar uma arvore genealogica, permitindo saber a origem das suas familias. Essa plataforma foi
criada por dois geneticistas amadores em 2010, que durante alguns anos foi crescendo sem
muito alarde, até que em 2018 a policia de Sacramento, na Califérnia, ao utilizar essa plataforma
conseguiu identificar o suspeito de ser o “Golden State Killer”, J.J.D.A., estuprador e assassino
que aterrorizou a California entre os anos 70 e 80. O suspeito, J.J.D.A, ex policial, confessou o
assassinato de 13 vitimas e foi condenado a prisdo perpétua sem liberadade condicional,
elucidando o caso 50 anos depois. Desde que J.J.D.A foi preso, mais de 150 suspeitos foram
identificados através da genealogia genética (SHAPIRO, 2020).

Entre os anos de 2013 a 2020, houve um mutirdo de coleta de DNA nos presidios do
Brasil, e foi possivel identificar o responsavel pelo crime de R.M.L.O.G, estuprada e
assassinada em Curitiba, no ano de 2008, aos 9 anos de idade. A identificacdo foi possivel
apos o cruzamento de informagdes entre os estados do Parana e Sao Paulo e o Distrito Federal,
que ao associar o material genético que foi encontrado no corpo da vitima, com o material
coletado do condenado houve 100% de compatibilidade, elucidando o crime 11 anos depois
(R7,2020).

A elucidacdo dos cold cases ¢ iniciada por um oficial ou por alguma unidade
especializada em conjunto com os investigadores, laboratorios e a pericia juridica. Os casos
sem solugdo sdo revisados cautelozamente para a comparagdo do possivel DNA. Um teste de
DNA bem sucedido auxilia a identificar e condenar o suspeito (U.S. DEPARTMENT OF
JUSTICE, 2002).

A importancia do levantamento de casos arquivados, leva a familia da vitima a
esperanca de que o caso seja elucidado e encerrado. Com o sucesso do banco de dados de DNA,
0s casos que anteriormente pareciam nao ter solugdo passam a ser considerados solucionaveis
através das tecnologias de identificacdo por meio do DNA. Assim como a identificagdo através
do material genético, a balistica aprimorada e o banco de digitais, podem auxiliar nas
investigagdes (U.S. DEPARTMENT OF JUSTICE, 2002).

Para que seja possivel a abertura dos cold cases as provas devem estar conservadas, por
esse motivo ¢ de extrema importancia que a identificagdo e armazenamento tenha sido
realizado de maneira correta (U.S. DEPARTMENT OF JUSTICE, 2002). Muitas vezes nao ¢
possivel reabrir os casos, seja pela degradagdo das amostras ou pelo falecimento de
testemunhas, sendo fundamental nesse caso, dar suporte psicologico para a vitima e sua familia
(NATIONAL CENTER FOR VICTIMS OF CRIME, 2007).

CONCLUSAO

Este trabalho permitiu compreender a importancia dos diversos estudos, desde a
descoberta do DNA, e os avangos por eles trazidos para a area da ciéncia forense. Os muitos
métodos de identificacdo que surgiram e foram aprimorados ao longo dos anos, auxiliaram a
justica ndo somente em identificar os culpados, mas também em libertar inocentes. A precisao
que o teste com DNA pode oferecer, desde que realizado de maneira correta, pode fornecer a
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resposta pela qual se procura, sem que haja qualquer divida. Isso porque o nosso material
genético ndo mente, e as informagdes contidas nele ndo sdo passiveis de manipulagdo. Através
dos métodos aqui descritos € possivel diferenciar um individuo do outro, até mesmo em casos
onde as amostras estdo degradadas, misturadas ou contendo pouco material genético, também
¢ possivel diferenciar gémeos monozigéticos, evidenciando o DNA como ferramenta
fundamental para identificagdo criminal.

Através de revisdo literaria foi possivel identificar muitos casos em que somente apos a
realizacdo de testes utilizando o DNA, foi capaz de soluciona-los. Muitos desses casos ja
haviam sido arquivados hd décadas, comprovando a importancia das amostras coletadas nas
cenas dos crimes serem devidamente identificadas e armazenadas. Mesmo que nos dias atuais
ndo seja possivel identificar o autor, outras tecnologias e métodos podem surgir ao longo dos
anos e serem uteis para identificacdo dessas amostras.

A implementacdo da RIBPG e o BNPG ndo sdo novidade, uma vez que o seu
funcionamento ja tem mais de 10 anos, porém € pouco conhecido pela populagdo geral. Este
trabalho teve como objetivo, também, a apresentagdo dessas instituicdes, bem como o seu
funcionamento. Através da RIBPG e BNPG ¢ possivel observar alguns avancos no que diz
respeito a auxilio de investigacdes e até mesmo em apontar a autoria do infrator. As amostras
até aqui coletadas tendem a crescer constantemente, e consequentemente as chances de
aumentar o indice de resolugdo criminal, tornando o Brasil um pais criminalmente mais
eficiente.

Para que o esfor¢o e investimento até aqui realizados sejam acentuados, o poder publico
deve continuamente fornecer ferramentas que garantam a qualidade dos servigos prestados por
essas instituigdes, bem como o constante treinamento dos profissionais que integram a equipe
de cada laboratorio, desde a coleta até a comparagdo de amostras.

Por fim, o uso do DNA no auxilio a justica se tornou indispensavel, por ser uma
ferramenta que tem o poder de individualizar, tornando tnico cada ser. A mudanga na Lei
13.964/2019 foi fundamental para o crescimento das amostras do Banco Nacional de Perfil
Genético, quando tornou obrigatorio o fornecimento de DNA. Ao utilizar da pratica de DNA
para identificacdo criminal espera-se uma reducdo da impunidade e consequentemente a
penalizagdo dos verdadeiros culpados.
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