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Resumo 
 
Introdução e Objetivos 
Os microssatélites ( STRs short tandem repeat) são pequenas  seqüências de DNA que consistem em  
repetições de um motivo que varia de um a seis pares de bases. Os STRs são marcadores altamente 
polimórficos sendo utilizados constantemente  na identificação humana devido as suas vantagens, como 
segurança, automatização, pequeno conjunto de loci e alto poder de discriminação. A combinação dos 
vários genótipos possíveis faz com que cada indivíduo possua um perfil único, que permite a sua 
identificação. A identificação humana é rotineiramente feita  por  testes de vínculo biológico, também 
designados por testes de filiação biológica ou testes de paternidade, que são realizados em geral a dois 
indivíduos com a finalidade de confirmar ou excluir uma relação genética de parentesco. O objetivo do 
estudo é estimar, em uma amostra populacional do Estado de Goiás, as taxas de mutações observadas em 
marcadores STRs de cromossomos sexuais e suas implicações na identificação humana. 
 
Material 
A presente proposta trata-se de um estudo molecular, que será conduzido no LaGene- Laboratório de 
Citogenética Humana e Genética Molecular e no NPR- Núcleo de Pesquisas Replicon da Pontifícia 
Universidade Católica de Goiás no período de 2013 a 2014. As amostras de estudo serão selecionadas de 
aproximadamente 150 casos de paternidade, totalizando 450 amostras, encaminhados pelo Ministério 
Público ao LaGene no período de 2012 a 2013, para testes de paternidade. Os indivíduos participantes 
serão submetidos à coleta de amostra biológica por meio de punção venosa. O DNA genômico será 
purificado a partir do sangue total utilizando-se um kit comercial de extração de DNA de acordo com 
instruções do fabricante. A amplificação será feita por PCR convencional, utilizando primers para 
delimitar a seqüência a ser amplificada. Os cálculos estatísticos serão realizados para comparação das 
freqüências populacionais dos marcadores utilizados, uma vez que pode haver variações entre grupos 
populacionais. As freqüências alélicas, a diversidade haplotípica e os índices de polimorfismos de DNA 
serão obtidos com auxílio do programa Arlequin 2.0. 
 
Resultado  
 
Trabalho em andamento. 
 
Conclusão 
 
Trabalho em andamento. 
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