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Introducao

O objetivo primordial da Genética Forense € a identificacao genética, seja para fins de identificacao individual, investigacoes de parentesco ou criminalistica
biologica. Em qualquer uma das situacdes a investigacao apresenta-se, grosso modo, em duas fases distintas. A primeira etapa desenvolve-se ao nivel
laboratorial, onde se realiza a extracao e amplificacao do ADN com o fim de estabelecer o perfil genético da amostra. A segunda etapa corresponde a

interpretacao dos dados obtidos. Ora, esta interpretacao reverte-se de um caracter

ouramente objetivo e imparcial, assentando em calculos probabilisticos

baseados no conhecimento a priori das frequéncias alélicas da populacao onde se insere a amostra.

Este trabalho teve como finalidade a atualizacao das frequéncias alélicas e dos parametros estatisticos com interesse forense da populacao Portuguesa
abrangida pela da Delegacao do Sul do Instituto Nacional de Medicina Legal e Ciéncias Forenses, |.P. O ultimo estudo semelhante para a mesma populacao
foi realizado em 2006 [1], pelo que as frequéncias podem ter sofrido alteracdes ao longo destes dez anos, em consequéncia de fenomenos evolutivos da
populacao.
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N — numero de alelos, Ho — heterozigotia observeda, He — heterozigotia esperada, HWE — equilibrio de Hardy—Weinberg, MP —probabilidade de matching, PD — poder de discriminacao,

De todo o conjunto de marcadores, foi demonstrado que o
marcador TPOX € o menos polimorfico enquanto o Penta E
mostrou ser o mais polimorfico. Todos os marcadores
apresentaram um valor de heterozigotia esperada superior a 85%.
Nao foi detetado desequilibrio de ligacao entre os loci estudados
(ver Tabela l).

A analise filogenética revelou que as populacdes geneticamente
mais afastadas de Portugal sao Angola e a Coreia, com um valor Fst

de 0,0111 e 0,0197, respetivamente (ver Figura 1).
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PIC — Conteudo em informacao polimorfica, PE — poder de exclusao, TPl — indice tipico de paternidade, MAF — frequéncia do alelo minimo
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Conclus3o

Este estudo cumpriu o seu objetivo principal e revelou que o aumento do
tamanho da amostra revela alguns resultados, nomeadamente a observacao
de alelos raros e uma ligeira modificacao das frequéncias alélicas. Assim,
conclui-se que é de extrema importantancia manter as frequéncias alélicas e
os parametros estatisticos atualizados, principalmente na pratica forense ja
que uma probabilidade de identidade elevada podera ter implicacoes juridicas

com forte impacto na vida das pessoas em causa.
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Figura 1:Relacodes filogenéticas entre a populacao do sul de Portugal e as
restantes populacdes

Foram utilizados dados genéticos de 5362 individuos portugueses caucasianos nao aparentados envolvidos em investigacoes de parentesco biolégico durante
10 anos, entre 2005 e 2014. Para esse efeito, foi estudado um conjunto de 17 loci STR incluidos nas familias dos kits AmpFISTR Identifiler/Plus™ e Powerplex®
16/HS utilizados na rotina do laboratoério.
Foram calculadas as frequéncias alélicas e os parametros estatisticos de interesse forense como a heterozigotia observada e esperada, o poder de
discriminacao, o poder de exclusao, o conteudo de informacao polimorfica, o indice de paternidade tipico bem como o equilibrio de Hardy-Weinberg e o
desequilibrio de ligacao. Também foram comparadas as frequéncias alélicas entre as populacdes do sul de Portugal, Espanha [2], Italia [3], Grécia [4], Roménia
[5], Marrocos [6], Angola [7] e Coreia [8].
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