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 154 indivíduos não relacionados da população do Estado de Pernambuco (Nordeste do 

Brasil) foram estudados quanto ao polimorfismo de cinco locos de short tandem repeats (STR). 

A metodologia usada foi PCR-PAGE seguida de coloração com nitrato de prata. Os alelos mais 

freqüentes foram: 15 (0.3403), 11 (0.3264), 13 (0.2718), 15 (0.1753) e 30 (0.2247), para os 

locos D3S1358, D5S818, D8S1179, D18S51e D21S11, respectivamente. Em todos os locos a 

distribuição genotípica observada encontra-se de acordo com o equilíbrio de Hardy-Weinberg. 

Com relação aos parâmetros forenses, as heterozigosidades observadas foram: 0,857 para o loco 

D3S1358, 0,802 para D5S818, 0,805 para D8S1179, 0,890 para D18S51 e 0,904 para D21S11. 

O poder de exclusão, seguindo a ordem dos locos descrita anteriormente, foi 0,709; 0,603; 

0,609; 0,774 e 0,803. O conteúdo de informação do polimorfismo (PIC) foi 0,72 para D3S1358, 

0,70 para D5S818, 0,80 para D8S1179, 0,86 para D18S51 e 0,80 para D21S11. O poder de 

exclusão e o poder de discriminação combinado foi 0,9980 e 0,999998, respectivamente. 

Comparando-se Pernambuco com suas populações ancestrais, baseado nas distâncias genéticas, 

pode-se dizer que a população Pernambucana está geneticamente mais próxima das populações 

Caucasianas Européias (D = 0,0278) do que das Africanas (D = 0,0446). Todos os locos se 

mostraram bons marcadores para estudos de genética forense e populacional. 
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A população pernambucana, assim como as demais populações do Nordeste Brasileiro, 

possui uma mistura racial que a torna uma população de característica genética única, na qual os 

habitantes não podem ser vistos como pertencentes a nenhuma das raças branca, negra ou índia. 

A caracterização destas populações tornou-se mais simples somente nas últimas décadas, com o 

avanço tecnológico e a utilização de marcadores moleculares, sendo o estudo dos polimorfismos 

genéticos um meio eficaz que visa esclarecer o quanto cada grupo racial contribuiu para a 

formação das atuais populações nordestinas.  

Um certo número de técnicas de biologia molecular permite o estudo destes 

polimorfismos, das quais, a técnica de reação em cadeia da polimerase (PCR) é a mais utilizada 

mundialmente. Entre os diversos sistemas moleculares que podem ser analisados por PCR estão 

as VNTRs (Variable Number of Tandem Repeats) – conjuntos de seqüências de nucleotídeos 

repetidas (em tandem). Cada loco de VNTR contém uma seqüência repetida específica. A 

variação no número de vezes com que esta seqüência se apresenta em um determinado loco é 

que determina os diferentes alelos. Quando a seqüência repetida (ou unidade de repetição) 

contém 2-6 pares bases (pb), a VNTR é chamada STR (Short Tandem Repeat). 
Atualmente, o polimorfismo de VNTRs e STRs têm sido muito utilizado tanto em 

estudos populacionais como para inferir a história evolutiva humana, para identificação de 

indivíduos em ciência forense, investigação de paternidade, entre outras. 
Considerando que pouco se sabe sobre o polimorfismo destas STRs em populações do 

Nordeste Brasileiro, especialmente na de Pernambuco, propusemos a realização do presente 

trabalho com os seguintes objetivos: 

Objetivo Geral:  
1) Caracterizar a população de Pernambuco quanto aos marcadores D3S1358, D5S818, 

D8S1179, D18S51 e D21S11; 

Objetivos Específicos: 
1) Comparar as freqüências alélicas destes cinco locos com as de outras populações mundiais já 

estudadas e verificar as distâncias genéticas entre elas e; 

2) Fornecer parâmetros estatísticos que validarão os testes de identificação de indivíduos nesta 

população a partir destes marcadores. 
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33..11  SSee qqüüêênncciiaass  rree ppee ttiiddaass  ddee   DDNNAA  
 

O genoma nuclear humano contém uma grande quantidade de seqüências de DNA 

altamente repetidas que são, de forma predominante, inativas no que se refere à transcrição. 

Estas seqüências de DNA repetidas podem apresentar-se dispersas pelo genoma ou agrupadas 

uma ao lado das outras (em tandem). As seqüências de DNA repetidas que estão dispostas em 

tandem foram inicialmente chamadas de DNA satélite, o qual era classificado em DNA satélite 

clássico, DNA minissatélite e DNA microssatélite de acordo com o comprimento do 

grupamento de seqüências repetidas (Brown, 1999). 

A partir de 2001, passou-se a classificar as seqüências de DNA repetidas (também 

denominadas - unidades de repetição) de acordo com seus comprimentos e sua localização no 

genoma em: DNA megassatélite, satélite, minissatélite (VNTRs) e microssatélites (STRs) 

(Mattioli, 2001) 
O DNA megassatélite ou macrossatélite é constituído pelas maiores unidades de 

repetição cujos comprimentos chegam a ter vários quilobases de extensão. Essa classe é 

exemplificada pelo megassatélite RS447, que consiste de cerca de 60 unidades de repetição em 

tandem resultando em um fragmento de 4,7kb (Giondo e cols., 1998) 

 O DNA satélite é caracterizado por arranjos longos de DNA com unidades de repetição 

que variam de 10 a 110 pares de bases (pb). Localiza-se principalmente em regiões de 

heterocromatina e acredita-se que esteja envolvido, por exemplo, na estrutura e na função dos 

centrômeros (Browater e Wells,2000) 

O DNA minissatélite compreende uma coleção de seqüências de DNA repetidas em 

tandem com unidades de repetição entre 7 e 40pb e localizadas perto dos telômeros. O DNA 

minissatélite também é chamando de VNTR (variable number of tandem repeats) (Browater e 

Wells,2000) 

No fim dos anos 80, foram isoladas unidades de repetição menores que os minissatélites, 

dispersas por todo o genoma que foram denominadas de microssatélites (Weber e May, 1989). 

O DNA microssatélite também é conhecido como STR (short tandem repeats), porque as 

unidades de repetição são as mais curtas, entre 1 pb e 6 pb (Edwards e cols., 1991).  
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33..22  PPoolliimmoorrffiiss mmoo  ddee  VVNNTTRRss   ee  SSTTRRss   
 

O número de cópias da unidade de repetição de um determinado loco de VNTR ou de 

STR pode diferir de um indivíduo para outro constituindo o que se chama – polimorfismo. Essa 

diferença no número de cópias da unidade de repetição de um dado loco é que determina e 

identifica os diferentes alelos, ou seja, o alelo 5 tem 5 cópias da unidade repetitiva, o alelo 6 tem 

6 cópias e assim por diante.  

Em 1985, as VNTRs passaram a ser utilizadas em estudos de identificação humana mas 

foi a partir de 1986 que os estudos intensificaram-se devido ao surgimento da técnica de reação 

em cadeia da polimerase (PCR). A PCR permite a análise de pequenas quantidades de DNA 

(Robertson e cols., 1995) além de possibilitar que locos de STRs sejam co-amplificados em 

grupos de dois, três ou até mais que sete locos em um único tubo de reação pelo 

desenvolvimento de sistemas de amplificação denominados multiplex (Puers e cols., 1993), o 

que aumenta a velocidade de análise destes marcadores. Os produtos amplificados pela PCR 

podem ser separados uns dos outros e visualizados por eletroforese em gel de poliacrilamida,  

seguida por revelação com nitrato de prata. (Nakamura e cols., 1987 e Wong e cols.,1987) 

Tanto as VNTRs quanto as STRs são sistemas bastante polimórficos e apresentam 

segregação mendeliana (Nakamura e cols., 1987 e Wong e cols.,1987) porém, os locos de STRs 

são menores e portanto de fácil visualização, apresentam maior velocidade de detecção dos 

alelos e alta sensibilidade (Edwards e cols., 1991). Estes marcadores, atualmente, são os mais 

utilizados tanto em identificação de indivíduos (Micka e cols.,1996) como para inferir sobre a 

história evolutiva de uma população (Pèrez-Lezaun e cols., 1997), no apoio ao diagnóstico de 

doenças (Nellmann e cols.,1994) e na avaliação do sucesso de transplante de medula óssea 

(Lins e cols., 1996).  

 Inúmeras populações já foram estudadas quanto ao polimorfismo de STRs. A seguir, 

serão apresentadas algumas considerações gerais sobre os cinco locos de STRs analisados no 

presente trabalho.  
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33..33  DD55SS881188  
 

D5S818 é uma STR do genoma humano localizada no cromossomo 5 (5q21-q31) e tem 

como unidade repetitiva o tetranucleotídio (AGAT)n (GenBank acesso G08446). D5S818 possui 

dez alelos descritos na literatura (Tabela 1) que podem ser identificados através da PCR-PAGE 

fazendo uso do par de primers: 5'-GGGTGATTTTCCTCTTTGGT-3' e 5'-

TGATTCCAATCATAGCCACA-3' , descrito por Jin e cols., 1997. 

   

Tabela 1. Relação dos alelos identificados para o loco D5S818, tamanho dos fragmentos (pb) e 
unidade repetitiva amplificada. 

Alelo Tamanho do fragmento Unidade repetitiva Referência 
7 133 bp [AGAT]7 Lins e cols., 1998 
8 137 bp [AGAT]8 Lins e cols., 1998 
9 141 bp [AGAT]9 Lins e cols., 1998 

10 145 bp [AGAT]10 Lins e cols., 1998 
11 149 bp [AGAT]11 Lins e cols., 1998 
12 153 bp [AGAT]12 Lins e cols., 1998 
13 157 bp [AGAT]13 Lins e cols., 1998 
14 161 bp [AGAT]14 Lins e cols., 1998 
15 165 bp [AGAT]15 Lins e cols., 1998 
16 169 bp Não descrita Profiler Plus 

 

O polimorfismo de D5S818 já foi estudado em diferentes populações mundiais, as quais 

apresentam diferentes freqüências alélicas (Tabela 2). Essas diferenças entre as freqüências 

alélicas no mundo tem sido de grande valia para distinguir populações. 

Observa-se, na Tabela 2, que nos continentes Europeu e Americano os alelos mais 

freqüentes foram o 11 e o 12, enquanto que na Ásia foi o alelo 11, com exceção do Paquistão 

cujo alelo mais freqüente foi o 12 e nas Filipinas o alelo 10. Na África, apenas o alelo 12 é 

muito freqüente, já na Oceania o alelo 10 é o mais freqüente.  
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Tabela 2. Relação das diferentes populações mundiais estudadas quanto ao loco D5S818, 
mostrando os alelos de maior e menor freqüência. 
População Alelos mais freqüentes Alelos menos freqüentes Referências 

Europa 
Alemanha 12 (0.3676) 7 (0.0005) Mornhinweg e cols., 1998 
Áustria 12 (0.3750) 14 e 15 (0.0090) Nussbaumer e cols., 2001 
Croácia 12 (0.3866) 8 (0.0009) Martinovic e cols., 2000 e 2001 
Espanha (Bascos) 11 (0.3595) 8 (0.0016) Pérez-Lezaun e cols., 2000 
Espanha (Ilhas Canárias) 12 (0.3732) 14 (0.0072) Gamero e cols., 2000 
Espanha (Leste) 12 (0.3770) 8 (0.0050) Tomàs e cols., 2001 
Espanha (Nordeste) 11 (0.4080) 8.2 e 9.2 (0.0030) Zarrabeitia e cols., 2001 
Espanha (Sudeste) 12 (0.3860) 9 e 14 (0.0220) Tório e cols., 2002 
Finlândia 12 (0.3860) 7 (0.0080) Brenner e cols., 2000 
Hungria 12 (0.3700) 8 (0.0020) Egyed e cols., 2000 
Itália 11 (0.3560) 8 (0.0040) Garofano e cols., 1998 
Itália (Região Central) 12 (0.3800) 8 e 15 (0.0030) Ricci e cols., 2002 
Polônia (Nordeste) 11 (0.3290) 8 (0.0040) Pepinski e cols., 2001 
Polônia (Sul) 12 (0.4012) 7 (0.0002) Volañska-No wak e cols., 2001 
Portugal 11 (0.3840) 15 (0.0030) Geada e cols., 2000 
Portugal (Açores) 11 (0.3740) 8 (0.0050) Velosa e cols., 2002 
Portugal (Norte) 12 (0.3740) 14 (0.0120) Amorim e cols., 2001 
Suíça 12 (0.3641) 7, 8 e 15 (0.0024) Gehrig e cols., 1998 
Turquia 12 (0.3520) 7 (0.0020) Asicio glu e cols., 2002 

América 
Ameríndios 12 (0.3490) 7 e 14 (0.0160) Pérez-Lezaun e cols., 1997 
Argentina 11 (0.4180) 8 (0.0040) Miozzo e cols., 2003 
Brasil 12 (0.3680) 15 (0.0020) Grattaplagia e cols., 2001 
Brasil (Amazonas) 11 (0.3850) 14 (0.0100) Corte-Real e cols., 2000 
Brasil (São Paulo) 11 (0.3938) 8 e 15 (0.0044) Corte-Real e cols., 2000 
Colômbia 11 (0.3980) 15 (0.0020) Gómez e cols., 2000 
EUA (Caucasianos) 11 (0.4002) 8 (0.0014) Budo wle e cols., 1999 
EUA (Negros) 12 (0.3419) 15 (0.0023) Budo wle e cols., 1999 
EUA (Hispânicos) 11 (0.3841) 8 (0.0048) Budo wle e cols., 1999 
Peru 11 (0.4600) 14 (0.0050) Pèrez e cols., 2003 

Ásia 
China 11 (0.2810) 14 (0.0040) Hou e cols., 2000 
China (Nordeste) 11 (0.2960) 6 (0.0020) Wang e cols., 2003 
Coréia 11 (0.3120) 15 (0.0030) Han e cols., 2001 
Filipinas 10 (0.2880) 15 (0.0020) Pu e cols., 1999 
Índia 11 (0.3260) 15 (0.0030) Mohammed e cols., 2001 
Japão 11 (0.2900) 15 (0.0013) Yoshida e cols, 2003 
Paquistão 12 (0.3320) 9 (0.0030) Mohammed e cols., 2001 
Tailândia 11 (0.2850) 8 e 15 (0.0017) Rerkamnuaychoke e cols., 2001 
Tailândia 11 (0.3306) 15 (0.0020) Chantratita e cols., 2001 

África 
África (Norte) 12 (0.3376) 8 (0.0299) Farfán e cols., 2001 
África (Região Central) 12 (0.3561) 15 (0.0038) Gamero e cols., 2000 
Angola 12 (0.3529) 14 (0.0196) Corte-Real e cols., 2000 
Cabo Verde 12 (0.4011) 7 e 15 (0.0022) Brenner e cols., 2000 
Egito 12 (0.3320) 14 (0.004) Klintschar e cols., 1999 
Emirados Árabes 12 (0.3840) 8 (0.0130) Mohammed e cols., 2001 
Guiné-Bissau 12 (0.4050) 15 (0.0050) Gonçalves e cols., 2002 
Marrocos (Árabes) 12 (0.3290) 14 (0.0130) Bosch e cols.,2001 
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Continuação da Tabela 2    
População Alelos mais freqüentes Alelos menos freqüentes Referências 
Marrocos (Berberes) 12 (0.3440) 14 (0.0100) Bosch e cols.,2001 
Moçambique 12 (0.3500) 15 (0.0050) Alves e cols., 2001 
São Tomé e Príncipe 12 (0.4016) 14 (0.0246) Corte-Real e cols., 2000 

O ceania 
Austrália (Aborígines,    
Papua de Nova Guiné e 10 (0.3160) 9 e 14 (0.0500) Pérez-Lezaun e cols., 1997 
Melanésios)    
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 33..44  DD33SS11335588  
 

D3S1358 é uma STR do genoma humano localizada no cromossomo 3 (3p) e tem como 

unidade repetitiva a seqüência TCTA(TCTG)n(TCTA)n (GenBank acesso 11449919). Para este 

loco foram descritos dezessete alelos (Tabela 3). Este alelos podem ser identificados através da 

PCR fazendo uso do par de primers: 5'-ACT GCA GTC CAA TCT GGG T-3'  e 5'-ATG AAA 

TCA ACA GAG GCT TG-3'  descrito por Li e cols.,1993 e Perez-Lezaun e cols., 1997. 

 

Tabela 3. Relação dos alelos identificados para o loco D3S1358, tamanho dos fragmentos (bp) e 
unidade repetitiva amplificada. 

Alelo Tamanho do fragmento Unidade Repetitiva Referência 

8 99 bp Não descrita Gen Bank acesso 11449919 

9 103 bp Não descrita Gen Bank acesso 11449919 
10 107 bp Não descrita Gen Bank acesso 11449919 

11 111 bp Não descrita Gen Bank acesso 11449919 

12 115 bp Não descrita Gen Bank acesso 11449919 

13 119 bp TCTA[TCTG]2[TCTA]10 Mornhinweg e cols.,1998 

14 123 bp TCTA[TCTG]2[TCTA]11 Szibor e cols., 1998 

15 127 bp TCTA[TCTG]3[TCTA]11 Szibor e cols., 1998 

15.2 129 bp Não descrita Gen Bank acesso 11449919 

16 131 bp TCTA[TCTG]3[TCTA]12 Szibor e cols., 1998 

16.2 133 bp Não descrita Budo wle e cols., 1997 

17 135 bp TCTA[TCTG]3[TCTA]13 Szibor e cols., 1998 

17.1 136 bp Não descrita Gen Bank acesso 11449919 

18 139 bp TCTA[TCTG]3[TCTA]14 Szibor e cols., 1998 

18.3 142 bp Não descrita Gen Bank acesso 11449919 

19 143 bp TCTA[TCTG]3[TCTA]15 Mornhinweg e cols.,1998 

20 147 bp Não descrita Mornhinweg e cols.,1998 

 

A Tabela 4 apresenta os alelos D3S1358 mais freqüentes em diferentes populações 

mundiais. Observa-se que os alelos 15 e 16 são muito freqüentes em todo o mundo e assim, não 

podem ser vistos como característicos de nenhuma população ou continente específico. 

Entretanto, este marcador é bastante informativo em populações onde o alelo mais freqüente 

não é nem o alelo 15, nem o alelo 16.  
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 Tabela 4. Relação das diferentes populações mundiais estudadas quanto ao loco D3S1358, 
mostrando os alelos de maior e menor freqüência. 
População Alelo mais freqüente Alelo menos freqüente Referências 

Europa 
Áustria 15 (0.2424) 20 (0.0015) Nussbaumer e cols., 2001 
Croácia 16 (0.2954) 13 (0.0016) Martinovic e cols., 2000 e 2001 
Eslovênia 16 (0.2523) 13 (0.0031) Drobnic e cols. 2001 
Espanha 15 (0.2580) 12 (0.0014) Pérez-Lezaun e cols., 2000 
Espanha (Bascos) 15 (0.2990) 12 (0.0036) Pérez-Lezaun e cols., 2000 
Espanha (Ilhas Canárias) 16 (0.2427) 13 (0.0109) Gamero e cols., 2000 
Espanha (Leste) 16 (0.2850) 11 e 13 (0.0020) Tomàs e cols., 2001 
Espanha (Nordeste) 16 (0.2640) 12 e 19 (0.0030) Zarrabeitia e cols., 2001 
Espanha (Sudeste) 16 (0.2240) 13 (0.0130) Tório e cols., 2002 
Estônia 15 (0.3100) 18 (0.1100) Aaspõllu e cols., 2000 
Finlândia 15 (0.3780) 19 (0.0080) Brenner e cols., 2000 
França 15 (0.2696) 13 e 20 (0.0056) Tofanelli e cols., 2001 
Alemanha 15 (0.2566) 12 (0.0005) Mornhinweg e cols., 1998 
Grécia 16 (0.2598) 20 (0.0020) Kondopoulou e cols., 1999 
Hungria 15 (0.2470) 19 e 20 (0.0200) Egyed e cols., 2000 
Itália 15 (0.2870) 13 (0.0040) Garofano e cols., 1998 
Itália (Região Central) 16 (0.2660) 12 (0.0030) Ricci e cols., 2002 
Polônia (Nordeste) 15 (0.2480) 19 (0.0019) Pepinski e cols., 2001 
Polônia (Região Central) 17 (0.2275) 19 (0.0045) Tucholska-Lenart e cols., 2002 
Polônia (Região Central) 15 (0.2430) 11 (0.0010) Kuzniar e cols., 2002 
Polônia (Sul) 16 (0.2747) 12 (0.0020) Volañska-No wak e cols., 2001 
Portugal 17 (0.2640) 13 (0.0030) Geada e cols., 2000 
Portugal (Açores) 16 (0.2550) 13 e 20 (0.0050) Velosa e cols., 2002 
Portugal (Norte) 15 (0.2890) 12 (0.0010) Amorim e cols., 2001 
Turquia 15 (0.2730) 12 (0.0020) Asicio glu e cols., 2002 
Turquia 16 (0.3010) 13, 19 e 20 (0.0030) Decorte e cols., 2000 

América 
Ameríndios 15 (0.3660) 19 (0.0160) Pérez-Lezaun e cols., 1997 
Argentina 15 (0.3520) 12 e 13 (0.0020) Miozzo e cols., 2003 
Brasil 15 (0.2920) 11, 20 e 21  (0.0010) Grattapaglia e cols., 2001 
Brasil (Amazonas) 16 (0.3600) 13 e 19 (0.0050) Corte-Real e cols., 2000 
Brasil (São Paulo) 15 (0.2965) 19 (0.0133) Corte-Real e cols., 2000 
Bolívia 15 (0.6030) 18 e 19 (0.0040) Gené e cols., 2000 
Colômbia 15 (0.3920) 10, 12 e 20 (0.0010) Gómez e cols., 2000 
EUA (Negros) 16 (0.3800) 13 e 19 (0.0100) Budo wle e cols., 1999 
EUA (Caucasianos) 16 e 17 (0.2233) 11 (0.0033) Budo wle e cols., 1999 
Peru 15 (0.4850) 19 (0.0100) Pèrez e cols., 2003 

Ásia 
Ásia 15 (0.4830) 18 (0.0160) Pérez-Lezaun e cols., 1997 
China 15 (0.3564) 12 e 20 (0.0008) Hou e cols., 2000 
China (Nordeste) 15 (0.4450) 12 e 20 (0.0020) Wang e cols., 2003 
Coréia 15 (0.3660) 12 (0.00310) Han e cols., 2001 
Filipinas 16 (0.3300) 19 (0.0040) Pu e cols., 1999 
Japão 15 (0.3996) 13, 20 e 21 (0.0003) Yoshida e cols, 2003 
Tailândia 16 (0.3300) 20 (0.0018) Rerkamnuaychoke e cols., 2001 

África 
África 15 (0.3330) 18 (0.0160) Pérez-Lezaun e cols., 1997 
África (Norte) 15 (0.2966) 13 e 19 (0.0042) Farfán e cols., 2001 
África (Norte) 15 (0.2966) 13 (0.0042) Ahmed e cols., 2001 
África (Região Central) 16 (0.3901) 19 (0.0076) Gamero e cols., 2000 
Continuação Tabela 4    
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 População Alelo mais freqüente Alelo menos freqüente Referências 
Angola 15 (0.3186) 19 (0.0049) Corte-Real e cols., 2000 
Argélia 15 (0.2840) 14 (0.0230) Bosch e cols., 2001 
Cabo Verde 16 (0.3304) 12 e 19 (0.0022) Brenner e cols., 2000 
Camarões 15 (0.3040) 12 e 13 (0.0110) Destro-Bisol e cols., 2000 
Egito 15 (0.2960) 13 (0.0070) Klintschar e cols., 1999 
Guiné-Bissau 16 (0.3100) 12 e 19 (0.0050) Gonçalves e cols., 2002 
Guiné Equatorial 16 (0.3750) 13 (0.0030) Huguet e cols., 2000 
Marrocos (Árabes) 15 (0.3430) 20 (0.0090) Bosch e cols., 2001 
Marrocos (berberes) 16 (0.3300) 14 (0.0430) Bosch e cols.,2001 
Moçambique 16 (0.3780) 18 (0.0360) Alves e cols., 2001 
São Tomé e Príncipe 16 (0.3196) 14 e 20 (0.0082) Corte-Real e cols., 2000 
Zimbábue 16 (0.3610) 12 e 13 (0.0050) Budo wle e cols., 1997 

O ceania 
Austrália (Aborígines,    
Papua de Nova Guiné e 16 (0.3620) 14 (0.0340) Pérez-Lezaun e cols., 1997 
Melanésios)    
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33..55  DD88SS11117799  

 

D8S1179 é uma STR do genoma humano localizada no cromossomo 8 e tem como unidade 

repetitiva o tetranucleotídio (TCTA)n  (GenBank acesso G08710). Para este loco foram descritos 

treze alelos (Tabela 5). Estes alelos podem ser identificados através da PCR-PAGE fazendo uso 

do par de primers: 5' - TTTTTGTATTTCATGTGTACATTCG - 3' e 5' - 

CGTAGCTATAATTAGTTCATTTTCA - 3', descrito por Barber e cols., 1996.  
 

Tabela 5. Relação dos alelos identificados para o loco D8S1179, tamanho dos fragmentos (pb) e 
unidade repetitiva amplificada. 

Alelo Tamanho do fragmento Unidade repetitiva Referência 

7 157 bp [TCTA]7 Griffiths e cols., 1998 
8 161 bp [TCTA]8 Barber e cols., 1996 
9 165 bp [TCTA]9 Barber e cols., 1996 

10 169 bp [TCTA]10 Barber e cols., 1996 
11 173 bp [TCTA]11 Barber e cols., 1996 
12 177 bp [TCTA]12 Barber e cols., 1996 
13 181 bp [TCTA]1[TCTG]1[TCTA]11 Barber e cols., 1996 
14 185 bp [TCTA]1[TCTG]1[TCTA]12 Barber e cols., 1996 
15 189 bp [TCTA]1[TCTG]1[TCTA]13 Barber e cols., 1996 
16 193 bp [TCTA]2[TCTG]1[TCTA]13 Barber e cols., 1996 
17 197 bp [TCTA]2[TCTG]2[TCTA]13 Barber e cols., 1996 
18 201 bp [TCTA]2[TCTG]1[TCTA]15 Barber e cols., 1996 
19 205 bp [TCTA]2[TCTG]2[TCTA]15 Griffiths e cols., 1998 

 

 

Diferentes populações mundiais foram estudadas quanto ao polimorfismo do loco 

D8S1179, algumas delas sendo relacionadas na Tabela 6. Observa-se nesta tabela que na 

maioria das populações Européias, Asiáticas, Americanas e Australianas, o alelo mais freqüente 

foi o 13 (freqüência média de 0.3060) enquanto que nas populações Africanas o alelo mais 

freqüente foi o 14 (freqüência média 0.3337). Portanto, a análise do alelo mais freqüente do 

loco D8S1179, de maneira geral, parece ser útil na diferenciação das populações Africanas das 

populações não-Africanas.   

 

 

Tabela 6. Relação das diferentes populações mundiais estudadas quanto ao loco D8S1179, mostrando os 
alelos de maior e menor freqüência. 
População Alelo mais freqüente Alelo menos freqüente Referência 

Europa 
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Alemanha 13 (0.3210) 18 (0.0010) Mornhinweg e cols., 1998 
Eslovênia 13 (0.3115) 17 (0.0016) Drobnic e cols. 2001 
Espanha 13 (0.2914) 18 (0.0005) Martín e cols., 1999 
Espanha (Bascos) 14 (0.2900) 16 (0.0100) Perez-Lezaun e cols., 2000 
Espanha (Ilhas Canárias) 13 (0.2645) 8 (0.0072) Gamero e cols., 2000 
Espanha (Leste) 13 (0.3050) 7 (0.0020) Tomàs e cols., 2001 
Espanha (Nordeste) 13 (0.2740) 17 (0.0030) Zarrabeitia e cols., 2001 
Espanha (Sudeste) 13 (0.2890) 9 (0.0260) Tório e cols., 2002 
Finlândia 13 (0.4330) 9 e 17 (0.0080) Brenner e cols., 2000 
França 13 (0.3020) 17 e 18 (0.0200) Tofanelli e cols., 2001 
Hungria 13 (0.2870) 17 e 18 (0.0200) Egyed e cols., 2000 
Itália 13 (0.3000) 17 (0.0090) Garofano e cols., 1998 
Itália (Região Central) 13 (0.2960) 17 (0.0080) Ricci e cols., 2002 
Inglaterra 13 (0.3156) 17 (0.0043) Phillips e cols., 1998 
Polônia (Nordeste) 13 (0.3200) 8 e 17 (0.0050) Pepinski e cols., 2001 
Polônia (Região Central) 13 (0.3130) 8 e 17 (0.0022) Tucholska-Lenart e cols., 2002 
Polônia (Região Central) 13 (0.3260) 19 (0.0010) Kuzniar e cols., 2002 
Polônia (Sul) 13 (0.3656) 18 (0.0027) Volañska-Nowak e cols., 2001 
Portugal 13 (0.3390) 9 e 17 (0.0030) Geada e cols., 2000 
Portugal (Açores) 13 (0.2730) 8 e 17 (0.0050) Velosa e cols., 2002 
Portugal (Norte) 13 (0.3010) 17 (0.0010) Amorim e cols., 2001 
Suíça 13 (0.2694) 17 (0.0049) Gerig e cols., 1998 
Turquia 13 (0.2580) 17 (0.0080) Asicioglu e cols., 2002 

América 
Argentina 13 (0.2540) 17 (0.0040) Miozzo e cols., 2003 
Bolívia 13 (0.3550) 17 (0.0040) Gené e cols., 2000 
Brasil 13 (0.2850) 17 (0.0050) Grattaplagia e cols., 2001 
Brasil (Amazonas) 13 (0.2550) 8 (0.0050) Corte-Real e cols., 2000 
Brasil (São Paulo) 13 (0.2920) 17 (0.0044) Corte-Real e cols., 2000 
EUA (Negros) 14 (0.3333) 9 (0.0056) Budo wle e cols., 1999 
EUA (Caucasianos) 13 (0.3213) 17 (0.0058) Budo wle e cols., 1999 
EUA (Hispânicos) 13 (0.3251) 9 (0.0025) Budo wle e cols., 1999 
Peru 13 (0.3150) 8 e 9 (0.0100) Pèrez e cols., 2003 

Ásia 
China 13 (0.2220) 18 (0.0040) Hou e cols., 2000 
China (Nordeste) 13 (0.3050) 8 (0.0030) Wang e cols., 2003 
Coréia 13 (0.2510) 9 (0.0020) Han e cols., 2000 
Japão 14 (0.2360) 9 (0.0049) Yamamoto e cols., 1998 
Tailândia 15 (0.1950) 18 (0.0033) Rerkamnuaychoke e cols., 2001 

África 
África (Norte) 14 (0.2393) 18 (0.0043) Farfán e cols., 2001 
Angola 14 (0.3128) 17 (0.0049) Corte-Real e cols., 2000 
Cabo Verde 14 (0.3128) 18 (0.0042) Brenner e cols., 2000 
Egito 14 (0.2710) 8 (0.0040) Klintschar e cols., 1999 
Guiné-Bissau 14 (0.3350) 10 (0.0050) Gonçalves e cols., 2002 
Guiné Equatorial 14 (0.3864) 10 e 17 (0.0046) Huguet e cols., 2000 
Marrocos (Árabes) 14 (0.2590) 17 (0.0090) Bosch e cols.,2001 
Marrocos (berberes) 15 (0.2020) 8 (0.0110) Bosch e cols.,2001 
Moçambique 14 (0.3090) 10 e 17 (0.0140) Alves e cols., 2001 
São Tomé e Príncipe 14 (0.3032) 9 e 17 (0.0082) Corte-Real e cols., 2000 

Oceania 
Austrália 13 (0.3591) 8, 9 e 16 (0.0070) Wilson-Wilde e cols., 1997 

33..66  DD1188SS5511  
 

D18S51 é uma STR do genoma humano localizada no cromossomo 18 (18q21.3) e tem 
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 como unidade repetitiva (AGAA)n  (GenBank acesso X91254). Para este loco foram descritos 

quarenta e dois alelos (Tabela 7). Estes alelos podem ser identificados através da PCR-PAGE 

fazendo uso do par de primers: 5'-CAA ACC CGA CTA CCA GCA AC-3' e 5'-GAG CCA 

TGT TCA TGC CAC TG-3' , descrito por Barber e cols., 1996 e Urquhart e cols., 1995. 
 

Tabela 7. Relação dos alelos identificados para o loco D18S51, tamanho dos fragmentos (pb) e unidade 
repetitiva amplificada. 

Alelo Tamanho do fragmento Unidade Repetitiva Referência 
7 262 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
8 266 bp [AGAA]8 Griffiths e cols., 1998 
9 270 bp [AGAA]9 Griffiths e cols., 1998 

9.2 272 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
10 274 bp [AGAA]10 Griffiths e cols., 1998 

10.2 276 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
11 278 bp [AGAA]11 Griffiths e cols., 1998 
12 282 bp [AGAA]12 Griffiths e cols., 1998 

12.2 284 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
13 286 bp [AGAA]13 Griffiths e cols., 1998 

13.1 287 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
13.2 288 bp [AGAA]13 Barber e cols., 1996 
14 290 bp [AGAA]14 Griffiths e cols., 1998 

14.2 292 bp [AGAA]14 Barber e cols., 1996 
15 294 bp [AGAA]15 Griffiths e cols., 1998 

15.1 295 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
15.2 296 bp [AGAA]15 Barber e cols., 1996 
16 298 bp [AGAA]16 Griffiths e cols., 1998 

16.2 300 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
16.3 301 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
17 302 bp [AGAA]17 Griffiths e cols., 1998 

17.1 303 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
17.2 304 bp [AGAA]17 Gill e cols., 1996 
17.3 305 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
18 306 bp [AGAA]18 Griffiths e cols., 1998 

18.1 307 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
18.2 308 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
19 310 bp [AGAA]19 Griffiths e cols., 1998 

19.2 312 bp [AGAA]19 Gill e cols., 1996 
20 314 bp [AGAA]20 Griffiths e cols., 1998 

20.1 315 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
20.2 316 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
21 318 bp [AGAA]21 Griffiths e cols., 1998 

21.2 320 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
22 322 bp [AGAA]22 Griffiths e cols., 1998 

22.1 323 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
23 326 bp [AGAA]23 Griffiths e cols., 1998 

23.1 327 bp Não descrita GenBank acesso X91254 
24 330 bp [AGAA]24 Griffiths e cols., 1998 
25 334 bp [AGAA]25 Griffiths e cols., 1998 
26 338 bp [AGAA]26 Griffiths e cols., 1998 
27 342 bp [AGAA]27 Griffiths e cols., 1998 

 

O polimorfismo de D18S51 também foi estudado em diferentes populações e algumas delas 
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 estão descritas na Tabela 8. Observa-se que as populações geograficamente próximas 

apresentaram alelos mais freqüentes em comum, como por exemplo, entre as populações do 

Leste da Espanha, Portugal e Norte da África nas quais os alelos mais freqüentes foram 14 e 16. 

O mesmo acontece com populações mestiças em relação as suas populações ancestrais, por 

exemplo, entre os Brasileiros (que são provenientes da mistura racial entre Índios, Europeus e 

Africanos) as alelos mais freqüentes também foram o 14 e o 16, enquanto que entre Coreanos e 

Japoneses o alelo mais freqüente foi o 13 e nos Australianos foi o alelo 12.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabela 8. Relação das diferentes populações mundiais estudadas quanto ao loco D18S51, 
mostrando os alelos de maior e menor freqüência. 
População Alelo mais freqüente Alelo menos freqüente Referência 

Europa 
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Alemanha 14 (0.1656) <10 e 24 (0.0008) Mornhinweg e cols., 1998 
Eslovênia 14 (0.1729) 11 e 22 (0.0078) Drobnic e cols. 2001 
Espanha 15 (0.1620) <10 (0.0011) Martín e cols., 1999 
Espanha (Bascos) 12 (0.2400) 19 e 21 (0.0200) Pérez-Lezaun e cols., 2000 
Espanha (Ilhas Canárias) 12 (0.1811) 9 e 22 (0.0072) Gamero e cols., 2000 
Espanha (Leste) 16 (0.1470) 22 (0.0020) Tomàs e cols., 2001 
Espanha (Sudeste) 15 (0.1890) 11 e 21 (0.0090) Tório e cols., 2002 
Espanha (Nordeste) 14 (0.1690) 9 e 19.2 (0.0030) Zarrabeitia e cols., 2001 
Hungria 14 (0.1700) 10 e 25 (0.0020) Egyed e cols., 2000 
Itália 12 (0.1880) 22 e 23 (0.0020) Garofano e cols., 1998 
Itália (Região Central) 14 (0.1790) 23 (0.0050) Ricci e cols., 2002 
Polônia (Nordeste) 15 (0.1900) 11 e 22 (0.0080) Pepinski e cols., 2001 
Polônia (Região Central) 16 (0.1757) 22 e 23 (0.0022) Tucholska-Lenart e cols., 2002 
Polônia (Região Central) 15 (0.1810) 9 e 24 (0.0010) Kuzniar e cols., 2002 
Polônia (Sul) 16 (0.1647) 24 e 25 (0.0020) Volañska-No wak e cols., 2001 
Portugal  16 (0.1920) 10 (0.0030) Geada e cols., 2000 
Portugal (Açores) 14 (0.2050) 11 e 21 (0.0050) Velosa e cols., 2002 
Portugal (Norte) 14 (0.1670) 23 (0.0010) Amorim e cols., 2001 
Turquia 14 (0.2150) 13.2 (0.002) Asicio glu e cols., 2002 

América 
Argentina 14 (0.1820) 21 (0.0060) Miozzo e cols., 2003 
Bolívia 13 e 14 (0.1970) 11 (0.005) Gené e cols., 2000 
Brasil 16 (0.1520) 9, 23 e 24 (0.0010) Grattaplagia e cols., 2001 
Brasil (Amazonas) 14 (0.2150) 11 e 21 (0.0100) Corte-Real e cols., 2000 
Brasil (São Paulo) 16 (0.1814) 21.2 e 23 (0.0044) Corte-Real e cols., 2000 
EUA (Negros) 15 (0.2100) 11 e 21 (0.0100) Budo wle e cols., 1999 
EUA (Caucasóides) 14 (0.1680) 22, 23 e 26 (0.0030) Budo wle e cols., 1999 
Peru 14 (0.2200) 10 e 21 (0.0050) Pèrez e cols., 2003 

Ásia 
China 14 (0.2150) 23 e 24 (0.0044) Hou e cols., 2000 
China (Nordeste) 14 (0.2180) 26 (0.0010) Wang e cols., 2003 
Coréia 13 (0.2480) 25 (0.0010) Han e cols., 2000 
Japão 13 (0.2051) <10 (0.0011) Yamamoto e cols, 1998 
Tailândia 15 (0.2233) 11, 23 e 24 (0.0017) Rerkamnuaychoke e cols., 2001 

África 
África (Norte) 16 (0.2000) 10 e 11 (0.0174) Farfán e cols., 2001 
África (Região Central) 16 (0.2576) 13.2 e 23 (0.0038) Gamero e cols., 2000 
Angola 15 (0.2304) 23 (0.0049) Corte-Real e cols., 2000 
Cabo Verde 17 (0.2025) <10, 15.2 e 23 (0.0022) Brenner e cols., 2000 
Egito 12 (0.2360) 20 (0.0040) Klintschar e cols., 1999 
Guiné-Bissau 17 (0.2200) 9, 10, 23  (0.0050) Gonçalves e cols., 2002 
Guiné Equatorial 16 (0.1707) 14.2 (0.0081) Huguet e cols., 2000 
Marrocos (Árabes) 16 (0.2310) 23 (0.0090) Bosch e cols.,2001 
Marrocos (berberes) 16 (0.1700) 11 e 22 (0.0110) Bosch e cols.,2001 
Moçambique 16 (0.2040) <11,  12. 2 e 23 (0.0050) Alves e cols., 2001 
São Tomé e Príncipe 16 (0.1804) 10, 12 e 22 (0.0164) Corte-Real e cols., 2000 

O ceania 
Austrália (Caucasóides) 12 (0.1762) 21 e 23 (0.0070) Wilson-Wilde e cols., 1997 

 
 

33..77  DD2211SS1111  
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 D21S11 é uma STR do genoma humano localizada no cromossomo 21 e tem como 

unidade repetitiva os tetranucleotídios (TCTA)n, (TCTG)n  (GenBank acesso M84567). Dentre 

os locos estudados neste trabalho, D21S11 é o mais polimórfico possuindo quarenta e quatro 

alelos já descritos na literatura (Tabela 9). Estes alelos podem ser identificados através da PCR-

PAGE fazendo uso do par de primers: 5'-GTG AGT CAA TTC CCC AAG-3' e 5'-GTT GTA 

TTA GTC AAT GTT CTC C-3' descrito por Moller e cols., 1994 e Sharma e cols., 1992. 

 

Tabela 9. Alelos identificados para o loco D21S11, tamanho dos fragmentos (bp) e unidade repetitiva 
amplificada. 

Alelo 
Tamanho 

do 
fragmento 

Unidade Repetitiva Referência 

24 202 bp [TCTA]4 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCATA [TCTA]6 Gri ffiths e cols., 1998 
24.2 204 bp [TCTA]4 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]8 Schwart z e cols., 1996 
25 206 bp [TCTA]4 [TCTG]3 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]10 Schwart z e cols., 1996 

25.2 208 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]10 Gri ffiths e cols., 1998 
26 210 bp [TCTA]4 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]8 Moller e cols., 1994 

26.1 211 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
26.2 212 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
27 214 bp [TCTA]4 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]9 Moller e cols., 1994 

27.2 216 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
27.3 217 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
28 218 bp [TCTA]4 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]10 Moller e cols., 1994 

28.2 220 bp [TCTA]4 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]10 Gri ffiths e cols., 1998 
28.3 221 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
29 222 bp [TCTA]4 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]11 Moller e cols., 1994 

29.1 223 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
29.2 224 bp [TCTA]5 [TCTG]5 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]10 TA TCTA Zhou e cols., 1997 
29.3 225 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
30 226 bp [TCTA]6 [TCTG]5 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]11 Moller e cols., 1994 

30.1 227 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
30.2 228 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]10 TA TCTA Moller e cols., 1994 
31 230 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]12 Gri ffiths e cols., 1998 

31.1 231 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
31.2 232 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]11 TA TCTA Moller e cols., 1994 
31.3 233 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
32 234 bp [TCTA]6 [TCTG]5 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]13 Moller e cols., 1994 

32.1 235 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
32.2 236 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]12 TA TCTA Moller e cols., 1994 
32.3 237 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
33 238 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]14 Zhou e cols., 1997 

33.2 240 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]13 TA TCTA Moller e cols., 1994 

33.3 241 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]8 TCA 
[TCTA]2 TA TCTA Brinkmann e cols., 1996 

34 242 bp [TCTA]10 [TCTG]5 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]11 Brinkmann e cols., 1996 
34.2 244 bp [TCTA]4 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]14 TA TCTA Moller e cols., 1994 

34.3 245 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]10 TCA 
[TCTA]4TA TCTA Brinkmann e cols., 1996 

35 246 bp [TCTA]11 [TCTG]5 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]11 Brinkmann e cols., 1996 
35.1 247 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
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35.2 248 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]15 TA TCTA Zhou e cols., 1997 
35.3 249 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
36 250 bp [TCTA]10 [TCTG]5 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]13 Brinkmann e cols., 1996 

36.2 252 bp [TCTA]5 [TCTG]6 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]16 TA TCTA Zhou e cols., 1997 
36.3 253 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
37 254 bp [TCTA]9 [TCTG]11 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]12 Brinkmann e cols., 1996 

37.2 256 bp Não descrita GenB ank acesso M84567 
38 258 bp [TCTA]9 [TCTG]11 [TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCA TA [TCTA]13 Brinkmann e cols., 1996 

 

 

Diferentes populações mundiais foram estudadas quanto ao polimorfismo do loco 

D21S11 e algumas delas estão apresentadas na Tabela 10. Como pode ser observado nesta 

tabela, nas populações Européias, Asiáticas, Americanas e na Oceania os alelos mais freqüentes 

foram o 29 e o 30. Já entre Negros (dos EUA e África) houve predominância do alelo 28, 

indicando que os alelos mais freqüentes do loco D21S11 podem ser úteis na diferenciação de 

populações Negras das populações não-Negras. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabela 10. Relação das diferentes populações mundiais estudadas quanto ao loco D21S11, 
mostrando os alelos de maior e menor freqüência. 
População Alelo mais freqüente Alelo menos freqü ente Referên cias 

Europa 
Alemanha 30 (0.2424) 24.2 (0.0001) Mornhinweg e cols., 1998 
Áustri a 30 (0.2566) 25 e 35.2 (0.0012) Nussbaumer e cols., 2001 
Eslovênia 30 (0.2056) 29.2 (0.0015) Drobnic e cols. 2001 
Espanha 30 (0.2585) 26 (0.0010) Martín e cols., 1999 
Espanha (B ascos) 29 (0.3000) 27 (0.0100) Pérez-Lezaun e cols., 2000 
Espanha (Ilhas Canári as) 30 (0.2826) 27 e 33 (0.0072) Gamero e cols., 2000 
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 Espanha (Lest e) 30 (0.2530) 24.2 e 34 (0.0020) Tomàs e cols., 2001 
Espanha (Nordest e) 30 (0.2410) 26, 27 e 28.2 (0.0030) Zarrabeiti a e cols., 2001 
Espanha (Sudest e) 29 (0.2980) 26, 32, 34 e 35 (0.0040) Tório e cols., 2002 
Finlândia 30 (0.2750) 33 e 34.2 (0.0030) Brenner e cols., 2000 
França 30 (0.2440) 24.2,26,26.2 e 35.2 (0.0020) Tofanelli e cols., 2001 
Gréci a 29 (0.5550) 29.2 (0.0046) Kondopoulou e cols., 1999 
Holanda 30 (0.2732) 33 e 35 (0.0024) Ovington e cols. 1997 
Hungria 30 (0.2239) 29.2 (0.0013) Egyed e cols., 2000 
Inglat erra 30 (0.2610) 24.2 e 25.2 (0.0007) Phillips e cols., 1998 
Itália 30 (0.2490) 24.2, 26,28.2 e 34 (0.0002) Garofano e cols., 1998 
Itália (R egião Cent ral ) 30 (0.2310) 23.2, 26 e 35.2 (0.0030) Ricci e cols., 2002 
Polônia (Nordeste) 30 (0.2300) 34.2 (0.0160) Pepinski e cols., 2001 
Polônia (Região C entral) 30 (0.2342) 34.2 (0.0022) Tucholska-Lenart e cols., 2002 
Polônia (Região C entral) 30 (0.2330) 26, 28.2 e 29.2 (0.0010) Kuzniar e cols., 2002 
Polônia (Sul) 30 (0.2619) 36 (0.0011) Volañska-Nowak e cols., 2001 
Portugal 29 e 30 (0.2810) 25.2 e 27 (0.0030) Geada e cols., 2000 
Portugal (Açores) 30 (0.2480) 33 e 35 (0.0050) Velosa e cols., 2002 
Portugal (Norte) 30 (0.2390) 25, 26 e 29.2 (0.0010) Amorim e cols., 2001 
Romênia 29 (0.2647) 33 (0.0019) Huckenbeck e cols., 2001 
Turquia 29 (0.2480) 36 (0.0020) Asicioglu e cols., 2002 
Turquia 30 (0.2077) 25.2 (0.0008) Decort e e cols., 2000 

América 
Argentina 30 (0.2540) 24.2 e 33 (0.0020) Miozzo e cols., 2003 
Brasil 30 (0.2530) 25, 26 e 29,2 (0.0010) Grattapl agia e cols., 2001 
Brasil (Amazonas) 29 (0.2550) 24.2 e 32 (0.0050) Corte-Real e cols., 2000 
Brasil (São Paulo) 30 (0.2301) 29.2 e 33 (0.0044) Corte-Real e cols., 2000 
Colômbia 30 (0.3167) 33 e 34.2 (0.0033) Gómez e cols., 2000 
EUA (C aucasianos) 30 (0.2533) 29.2 (0.0033) Budowle e cols., 1999 
EUA (Negros)  28 (0.2500) 32 e 33 (0.0100) Budowle e cols., 1999 
Peru 30 (0.1950) 26, 32 e 34.2 (0.0050) Pèrez e cols., 2003 

Ásia 
China 29 (0.3032) 29.2 (0.0014) Hou e cols., 2000 
China (Nordest e) 30 (0.2280) 29.2 (0.0020) Wang e cols., 2003 
Coréi a 30 (0.3710) 27 (0.0020) Han e cols., 2000 
Japão 30 (0.3261) 26 (0.0005) Yamamoto e cols, 1998 
Tailândia 29 (0.2883) 27 e 29.2 (0.0017) Rerkamnuaychoke e cols., 2001 

África 
Áfri ca (Norte) 29 (0.2436) 25.2, 35 e 36 (0.0043) Farfán e cols., 2001 
Angola 28 (0.2451) 26 (0.0049) Corte-Real e cols., 2000 
Cabo Verde 29 (0.2139) 36 (0.0021) Brenner e cols., 2000 
Egito 29 (0.3250) 25, 33, 34 e 34.2 (0.0040) Klintschar e cols., 1999 
Continuação Tabela 10    
População Alelo mais freqüente Alelo menos freqü ente Referên cias 
Guiné-Bissau 30 (0.2000) 33 e 36 (0.0050) Gonçalves e cols., 2002 
Marrocos (Árabes) 30 (0.2310) 26, 29.2 e 34 (0.0090) Bosch e cols.,2001 
Marrocos (berberes ) 29 e 30 (0.2340) 32, 35 e 35.2 (0.0110) Bosch e cols.,2001 
Moçambique 28 (0.2630) 32, 33.1, 34 e 36 (0.0050) Alves e cols., 2001 
São Tomé e Príncipe 28 (0.2376) 34.2 (0.0082) Corte-Real e cols., 2000 

Oceania 
Austrália 29 (0.2536) 24, 27 e 35 (0.0070) Wilson-Wilde e cols., 1997 
Austrália (Aborígines) 29 (0.3070) 32 (0.0060) Brinkmann e cols., 1998 
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 Austrália (C aucasi anos) 29 (0.2570) 24.2 e 35.2 (0.0069) Wilson-Wilde e cols., 1997 
Nova Guiné 29 (0.2860) 27 e 29.2 (0.0040) Brinkmann e cols., 1998 
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DO BRASIL BASEADA EM 5 LOCOS DE STRs. 
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Resumo 

154 indivíduos não relacionados da população do Estado de Pernambuco (Nordeste do 

Brasil) foram estudados quanto ao polimorfismo de cinco locos de short tandem repeats (STR). 

A metodologia usada foi PCR-PAGE seguida de coloração com nitrato de prata. Os alelos mais 

freqüentes foram: 15 (0.3403), 11 (0.3264), 13 (0.2718), 15 (0.1753) e 30 (0.2247), para os 

locos D3S1358, D5S818, D8S1179, D18S51e D21S11, respectivamente. Em todos os locos a 

distribuição genotípica observada encontra-se de acordo com o equilíbrio de Hardy-Weinberg. 

Com relação aos parâmetros forenses, as heterozigosidades observadas foram: 0,857 para o loco 

D3S1358, 0,802 para D5S818, 0,805 para D8S1179, 0,890 para D18S51 e 0,904 para D21S11. 

O poder de exclusão, seguindo a ordem dos locos descrita anteriormente, foi 0,709; 0,603; 

0,609; 0,774 e 0,803 e o poder de discriminação foi 0,889; 0,888; 0,945; 0,968 e 0,928, 

respectivamente. O conteúdo de informação do polimorfismo (PIC) foi 0,72 para D3S1358, 

0,70 para D5S818, 0,80 para D8S1179, 0,86 para D18S51 e 0,80 para D21S11. O poder de 

exclusão e o poder de discriminação combinados foi 0,9980 e 0,999998, respectivamente. 

Comparando-se Pernambuco com suas populações ancestrais, baseado nas distâncias genéticas, 

pode-se dizer que a população Pernambucana está geneticamente mais próxima das Caucasianas 

Européias (D = 0,0278) do que das Africanas (D = 0,0446). Todos os locos se mostraram bons 

marcadores para estudos de genética forense e populacional. 

PALAVRAS-CHAVE: Polimorfismo, short tandem repeats, PCR, parâmetros forenses, 

distância genética. 
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Introdução 

Diversas técnicas moleculares permitem o estudo dos polimorfismos genéticos a nível 
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 molecular, das quais, a técnica de reação em cadeia da polimerase (PCR) é a mais utilizada 

mundialmente. Entre os diversos sistemas moleculares que podem ser analisados por PCR-

PAGE estão as Short Tandem Repeats (STRs) cujas seqüências repetidas (ou unidades de 

repetição) contêm 1-6 pares bases (pb)[1]. Atualmente, o polimorfismo de STRs tem sido muito 

utilizado em estudos populacionais e forenses. 

Inúmeras populações já foram estudadas quanto ao polimorfismo das STRs D3S1358, 

D5S818, D8S1179, D18S51 e D21S11, mas são poucos os estudos com populações Brasileiras 

e nenhum em populações Nordestinas. Este trabalho fornece informações quanto ao 

polimorfismo destes cinco locos de STRs na população do Estado de Pernambuco, Nordeste do 

Brasil, bem como os parâmetros úteis em genética forense e populacional, auxiliando, assim, a 

identificação humana, a determinação de paternidade e maternidade, a análise de evidências de 

DNA de cenas de crime e fornecendo subsídios para a história da formação das populações do 

Nordeste Brasileiro. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Material & Métodos 
Foram coletadas amostras sangüíneas, em anticoagulante ACD (ácido cítrico 0,038M; 
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 citrato de sódio tribásico 0,075M e dextrose 0,133M), de 154 indivíduos não aparentados, da 

população do Estado de Pernambuco. O DNA das amostras foi extraído pelo método de 

digestão com proteinase K seguido de rápido mini salting – out [2]. Todos os locos STRs foram 

amplificados com 2µl de DNA genômico (100ng/ml), 1U de Taq DNA polimerase (invitrogen), 

10pM de cada primer, 0,2mM de cada dNTP , 2,5µl de tampão de PCR 10X (100mM Tris-HCl,  

pH 8.3, 500mM KCl) 2,5mM de MgCl
2
 e o volume de reação completado para 25µl com água 

ultra pura. Os locos D18S51, D21S11 e D8S1179 foram amplificados em conjunto, na forma de 

um triplex enquanto que os locos D3S1358 e D5S818 foram amplificados como monoplex. 

A PCR foi realizada num termociclador Perkin Elmer 2400. O programa de ciclagem 

tanto para o triplex como para os monoplex foi: desnaturação inicial de 95oC por 5 minutos; 30 

ciclos de: 94oC por 1 minuto, 58oC por 1 minuto, 72 oC por 1 minuto e extensão final de 72 oC 

por 10 minutos. 

 A separação dos alelos foi feita através de eletroforese vertical em gel de poliacrilamida 

desnaturante utilizando seqüenciador manual Hoefer SQ3 Sequencer (Hoefer Pharmacia 

Biotech, São Francisco, CA). Em seguida os géis foram revelados por precipitação de nitrato de 

prata. A determinação dos alelos foi feita por comparação da mobilidade das bandas das 

amostras com as bandas de amostras-controles de tipagem conhecida (em pares de bases), 

aplicadas no mesmo gel. As freqüências alélicas foram calculadas através do método da 

contagem direta. O equilíbrio de Hardy-Weinberg foi verificado utilizando-se o software 

GDA[3]. O poder de discriminação, heterozigosidade, conteúdo de informação de polimorfismo 

e a probabilidade de exclusão de paternidade foram calculados através do software 

PowerStatsV12 (disponibilizado pela Promega Corporation), e a distância genética entre 

populações foi determinada pelo software DISPAN[4]. 

 

 

 

 

 

 

Resultados e Discussão 
Este é o primeiro trabalho com dados populacionais dos cinco locos de STR D3S1358, 
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 D8S1179, D5S818, D18S51e D21S11, na região Nordeste do Brasil. Todos os locos se 

mostraram altamente polimórficos e não foram encontrados novos alelos, além dos já descritos 

na literatura. As freqüências alélicas e os parâmetros estatísticos forenses calculados para estes 

locos estão apresentados na Tabela 1. Todos os locos se mostraram em equilíbrio de Hardy-

Weinberg. 

Com relação aos parâmetros estatísticos utilizados em genética forense (Tabela 1), as 

heterozigosidades observadas foram: 0,857 para o loco D3S1358, 0,802 para D5S818, 0,805 

para D8S1179, 0,890 para D18S51 e 0,904 para D21S11. O poder de exclusão, seguindo a 

ordem dos locos descrita anteriormente, foi 0,709; 0,603; 0,609; 0,774 e 0,803 e o poder de 

discriminação foi 0,889; 0,888; 0,945; 0,968 e 0,928, respectivamente. O conteúdo de 

informação do polimorfismo (PIC) foi 0,72 para D3S1358, 0,70 para D5S818, 0,80 para 

D8S1179, 0,86 para D18S51 e 0,80 para D21S11. A heterozigosidade média foi de 0,8516. O 

poder de exclusão combinado foi de 0,9980. O poder de discriminação (PD) dos cinco locos 

combinados foi 0,999998. 

Na Tabela 2 é mostrada a comparação do poder de discriminação, separadamente e 

combinado, dos cinco locos analisados no presente trabalho com outros locos de STR já 

estudados na população de Pernambuco. Nota-se que o loco FGA possui o maior PD (0,9710), 

seguido dos locos D18S51 (0,9680), D8S11789 (0,9450) e D21S11 (0,9280), sendo que o poder 

de discriminação combinado dos locos D18S51, D21S11 e D8S1179 (que podem ser 

amplificados juntos na forma de um triplex) é de 0,9826, ou seja, é maior do que o PD de FGA, 

evidenciando a vantagem de utilizar sistemas multiplex ao invés dos monoplex em testes de 

identificação de indivíduos. Com relação aos locos D3S1358 (0,8890) e D5S818 (0,8880), estes 

possuem poder de discriminação menor que os locos citados anteriormente, no entanto maior 

que o PD dos locos CSFPO (0,8860) e TPOX (0,8510). 

A simples análise dos alelos mais freqüentes de alguns locos analisados nos permite 

distinguir as populações. Em Pernambuco, por exemplo, os alelos mais freqüentes para o loco 

D5S818 foram o 11 (0,3264) e o 12 (0,3234), estes mesmo alelos também são os mais 

freqüentes na maioria das populações mundiais, com exceção da população da Oceania[11], onde 

o alelo mais freqüente é o 10. Entre os locos analisados, D5S818 foi o que apresentou o menor 

poder de discriminação (0,888) e o menor poder de exclusão (0,603) (Tabela 1).   

Em D8S1179, populações miscigenadas como os Brasileiros de Pernambuco, do 
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 Amazonas[5] e de São Paulo[5], Caucasianos (Norte-Americanos), Hispânicos[13], Sul-

Americanos[21][22][23] e Europeus de maneira geral[9][10][11][12][14][15][24][25], apresentam o alelo 13 

como o mais freqüente, com freqüências médias de 0,2718, 0,2550, 0,2920, 0,3251, 0,3213, 

0,3080 e 0,3063, respectivamente. Já entre populações de Negros (Americanos[13] e 

Africanos[5][8][12]) o alelo D8S1179 mais freqüente foi o 14 (freqüência média de 0,334), o qual 

foi o segundo mais freqüente (0,2047) na população de  Pernambuco. Esta mesma distinção 

entre populações Negras e populações não-Negras, com base no alelo mais freqüente, é vista no 

loco D21S11, para o qual Brasileiros Pernambucanos tiveram como alelos mais freqüentes os 

alelos 29 (0,1962) e 30 (0,2247), os quais são mais freqüentes também em Caucasianos da 

Europa [9][10][11][14][15][24][25], América do Norte[13], Populações da América do Sul (Argentina[21], 

Colômbia[27], Peru[22]), Asiáticos[18][19][20] e na Oceania[16][17] enquanto que populações de Negros 

(tanto Americanos[13] como Africanos[5][8][12][16][26]) possuem o alelo 28 como o mais freqüente. 

Em Pernambuco, o alelo 28 de D21S11 é o terceiro mais freqüente com freqüência de 0,1804. A 

análise dos alelos mais freqüentes dos locos D8S1179 e D21S11 indica que a população 

Pernambucana se assemelha mais, do ponto de vista genético, com populações Caucasianas do 

que com populações Negras. 

Além da análise dos alelos mais freqüentes, a distância genética (D) também é uma 

maneira de distinguir as populações. A Tabela 3 apresenta valores de distância genética 

calculada baseada na distribuição das freqüências alélicas dos cinco locos analisados neste 

trabalho comparados com a população de Pernambuco, do Amazonas[5], de São Paulo[5], de 

Caucasianos Europeus da Península Ibérica[6][15][24][25], de Caucasianos dos Estados Unidos da 

América[13], de Negros dos Estados Unidos da América[13], do Peru[22] e da África[5][8][12][16].  

A análise da matriz de distâncias genéticas (Tabela 3) fornece dados que nos permite 

concluir que a população Pernambucana está geneticamente mais próxima dos Caucasianos 

Europeus da Península Ibérica (D = 0,0278) do que dos Africanos (D = 0,0446). Isto pode ser 

explicado pela história da colonização ocorrida nesta região do Brasil, período em que 

numerosos grupos de europeus (principalmente da Península Ibérica) aqui se instalaram e 

viveram por um longo período de tempo, levando a uma segregação do contingente negro e 

índio. Devido à escassez de dados entre povos Indígenas, para os locos analisados no presente 

trabalho, a distância genética destes em relação aos Pernambucanos não foi calculada. 

A Figura 1 representa o dendrograma de distância genética construído utilizando o 
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 método UPGMA. Este dendrograma é formado por três grandes grupos: o Grupo I – formado 

por Negros (da África e dos EUA), o Grupo II - formado por Brasileiros do Amazonas e 

Peruanos e o Grupo III – formado pelos Brasileiros (do Amazonas, de São Paulo e de 

Pernambuco) e Caucasianos (da Península Ibérica e dos EUA). 

Analisando-se os Grupos II e III da Figura 1, pode-se observar que as três populações 

Brasileiras (Amazonas, São Paulo e Pernambuco) apesar de terem a mesma origem, 

historicamente conhecida, a partir da miscigenação entre Negros Africanos, Caucasianos 

Europeus e Indígenas, esta miscigenação parece não ter sido uniforme em todas as regiões do 

Brasil. Nota-se, que os Brasileiros de São Paulo estão geneticamente mais próximos de 

populações Caucasianas (da Península Ibérica e EUA), isto provavelmente se deve à intensa 

colonização européia naquela região, a qual mantém até os dias atuais, fortes traços culturais em 

diversas colônias européias espalhadas por todo Estado de São Paulo. Os Brasileiros do 

Amazonas estão geneticamente mais próximos dos Peruanos, e isto pode ser explicado por 

serem regiões geograficamente próximas onde os grupos indígenas ali se instalaram e 

provavelmente deram origem às populações da região. Enquanto que os Brasileiros de 

Pernambuco formam um sub-grupo único localizado entre os grupos dos Brasileiros de São 

Paulo e do Amazonas, sugerindo uma miscigenação diferente das já citadas.  

Em conclusão, os dados relatados no presente estudo, além de terem caracterizado a 

população de Pernambuco quanto aos locos D3S1358, D5S818, D8S1179, D18D51 e D21S11, 

estão de acordo com a origem antropológica da população Pernambucana, bem como 

forneceram parâmetros estatísticos úteis em análises de genética forense, principalmente quando 

os cinco locos são analisados em conjunto.  

 

 

 

 

 

 

 
Tabela 1. Freqüências alélicas e parâmetros estatísticos para análise forense dos 

5 locos de STR na população de Pernambuco. 
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 Alelo D3S1358 D5S818 D8S1179 D18S51 D21S11 
7 - 0,0060 - - - 
8 - 0,0060 0,0034 - - 
9 - 0,0389 0,0470 - - 
10 - 0,1018 0,0872 - - 
11 - 0,3264 0,0872 0,0227 - 
12 0,0126 0,3234 0,1711 0,1039 - 
13 0,0084 0,1826 0,2718 0,1039 - 
14 0,0840 0,0120 0,2047 0,1299 - 
15 0,3403 0,0030 0,1074 0,1753 - 
16 0,1933 - 0,0168 0,1623 - 
17 0,2731 - 0,0034 0,1331 - 
18 0,0756 - - 0,0909 - 
19 0,0126 - - 0,0422 - 
20 - - - 0,0227 - 
21 - - - 0,0130 - 
25 - - - - 0,0032 
27 - - - - 0,0443 
28 - - - - 0,1804 

28.2 - - - - 0,0032 
29 - - - - 0,1962 
30 - - - - 0,2247 

30.2 - - - - 0,0222 
31 - - - - 0,0918 

31.2 - - - - 0,0570 
32 - - - - 0,0760 

32.2 - - - - 0,0190 
33 - - - - 0,0570 
34 - - - - 0,0222 

34.2 - - - - 0,0032 
He 0,857 0,802 0,805 0,890 0,904 
PE 0,709 0,603 0,609 0,774 0,803 
PD 0,889 0,888 0,945 0,968 0,928 
PIC 0,72 0,70 0,80 0,86 0,80 

  He – Heterozigosidade Observada 
  PE – Poder Exclusão de Paternidade 
  PD – Poder de Discriminação 
  PIC – Conteúdo de Informação de Polimorfismo 
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 Tabela 2. Comparação do poder de discriminação dos cinco locos analisados 

neste trabalho com outros locos STR já analisados na população de 

Pernambuco. 

Locos STR Poder de discriminação 
D3S1358, D5S818, D8S1179, D18S51 e D21S11a 0,999998 
D18S51, D8S1179 e D21S11 a 0,9826 

FGA  b 0,9710 
D18S51 a 0,9680 

D8S1179 a 0,9450 

D21S11 a 0,9280 
TH01 b 0,9330 

VWA  b 0,9320 
D7S820 b 0,9300 

D16S539 b 0,9270 
D13S317 b 0,9160 

D3S1358 a 0,8890 

D5S818 a 0,8880 
CSF1PO b 0,8860 

TPOX b 0,8510 

   aLocos analisados no presente trabalho 
   b Locos analisados ant eriormente (dados não publicados) 
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Tabela 3. Matriz dos valores de distância genética (D) entre as populações de Caucasianos da 

Península Ibérica, de Caucasianos e Negros dos Estados Unidos (EUA), de Brasileiros do 

Amazonas, de São Paulo e de Pernambuco, de Peruanos e de Africanos. 

 Caucasi anos 
Pen. Ibérica 

Caucasi anos 
(EUA) 

Negros 
(EUA) 

Brasil  
Amazonas 

Brasil  
São Paulo 

Brasil  
Pernambuco 

Peru 

Caucasi anos (EUA) 0,0084 - - - - - - 
Negros (EUA) 0,0400 0,0468 - - - - - 
Brasil –Amazonas 0,0229 0,0274 0,0537 - - - - 
Brasil – São Paulo 0,0096 0,0145 0,0472 0,0246 - - - 
Brasil – Pernambuco 0,0278 0,0337 0,0470 0,0416 0,0294 - - 
Peru 0,0460 0,0500 0,0854 0,0211 0,0393 0,0701 - 
Áfri ca 0,0226 0,0387 0,0225 0,0411 0,0352 0,0446 0,0733 
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To determine the genetic polymorphism of five STR loci we used 154 blood samples 

from unrelated individuals on the State of Pernambuco, (Northeastern Brazil). The five STRs 

studied (D3S1358, D8S1179, D5S818, D18S51 and D21S11) were analysed by PCR-PAGE as 

currently described. The most common allele for D3S1358 was allele 15 (0.3464), for D8S1179 

was the 11 (0.3264), for D5S818 was the 13 (0.2718), for D18S51 was the 15 (0.1753) and for 

D21S11 was the 30 (0.2247). All loci were in Hardy-Weinberg equilibrium as calculated by 

GDA software. The observed heterozygosities were 0.857, 0.802, 0.805, 0.890 and 0.904, 

respectively. The power of exclusion was 0.709, 0.603, 0.609, 0.774 and 0.803, and the 

discrimination power was 0.889, 0.888, 0.945, 0.968 e 0.928, following the same order of the loci. 

The PIC value was 0.72 for D3S1358, 0.70 for D5S818, 0.80 for D8S1179, 0.86 for D18S51 and 0.80 

for D21S11. The combined power of exclusion and discrimination was 0.9980 and 0.999998, 

respectively. We concluded that Pernambuco population, based on the genetic distances, is 

genetically closer to Caucasians (D = 0.0278) than Africans (D = 0.0446). All loci are good 

markers to be used in population genetics and forensic genetics for Pernambuco population. 


