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INTRODUCAO

A O desenvolvimento de tecnologia tem contribuido para a obtencao
de perfis genéticos de mistura, mesmo em amostras biologicas
com concentracoes de ADN muito baixas;

A No ambito dos casos de agressao sexual sao estudados vestigios
gue podem conter misturas de fluidos bioldgicos;

Q Presenca de misturas de perfis genéticos de dificil valorizacao e
Interpretacao — Enorme desafio na identificacao dos contribuintes
e valorizacao da prova (Calculo de LR).
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Amplificacao

Valorizacao Estatistica da prova, analise qualitativa em
contraponto a analise quantitativa - A proposito de um caso
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MATERIAL E METODOS

e Método PrepFiler™ Forensic DNA

Extraction Kit via AutoMate Express™
(Applied Biosystems)

e Quantificacao-método Quantifiler™ \
Trio DNA Quantification Kit — com o
sistema ABI Prism 7500 (Applied
Biosystems)

e STRs autossdmicos- Global Filer
(Applied Biosystems)

e Prep-n-Go™ Buffer
(Applied
Biosystems)

Amplificacao

e STRs autossomicos- Global
Filer (Applied Biosystems)
e Fusion 6C (Promega)

e Y Filer Plus (Applied
Biosystems)

CaS O ap resen tad O e Y Filer Plus (Applied Biosystems) / /
Vitima: Jovem do sexo masculino
Vestigios analisados: Dois pares de calcas nas quais foram detetadas N N
. e Analise de fragmentos com
manchas SUSpEItaS e Anilise de fragmentos com ABI ABI 3500. Designagao
3500. Designacdo alélica com Anilise de alélica com software
A . . P . 21; f G IDX 1.4 G IDX 1.4
Amostras de referéncia - Zaragatoas bucais da vitima e do arguido Analise de Software Benemapper Fragmentos enemapper
Fragmentos - /
. Fluxograma procedimentos
Fluxograma procedimentos laboratoriais — amostras
laboratoriais — amostras referéncia
problema
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Figura 2 - Calgas 2— (C1, C2, C3)
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& Marcadores autossomicos - nas calcas 1 (C1, C2) e nas calcas 2
(C1, C2, C3) Foram obtidos perfis genéticos de mistura,
compativeis com o perfil da vitima e de um arguido.
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g Marcadores do cromossoma Y - nas calcas 1 (C2) e nas calcas 2
(C2) a presenca de misturas, incompletas, compativeis com o perfil
da vitima e de um arguido.

217.67

322
679 1047

g Marcadores do cromossoma Y - nas calcas 2 (C1l e C3) Foram
obtidos perfis genéticos de mistura, compativeis com o perfil da
vitima e de um arguido.

g Nesta fase nao foram realizados calculos forenses.
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Pedido de esclarecimento pela Entidade Requisitante:

Figura 3 — Perfil genetico de STRS autossomicos, revelando uma mistura compativel com os perfis da
vitima, do arguido e com o perfil de outro(s) individuos.

Realizacdo de calculos Estatisticos
para valorizacdo da Prova com o0s
softwares LR Mix (modelo qualitativo) ;
Euroformix (Modelo Misto) e DNA

Probabilidade (Evidéncia / Hipotese 1)

StatisiX (Modelo Quantitativo), = "y s A~ . . 7
_ _ o _ o analisado nas calcas 2 (C3) (perfil mais Probabilidade (EV]denC]a / H]pOtese 2)
AQuantos perfis com o componente minoritario foram identificados; robusto).

R Algum desses perfis pertence ao arguido;

A Calculo da probabilidade de pertencer ao arguido; Evidéncia— perfis genéticos determinados

Hipotese 1 — o perfil genético provem da VITIMA, do ARGUIDO e outro(s)
individuo(s).

Hipotese 2 — o perfil genético provéem da VITIMA e outros individuos ao

acaso da populacao, nao relacionado geneticamente com o ARGUIDO e com

RESULTADOS

a VITIMA.
Vestigio LRMIX EUROFORMIX DNA StatisiX ~
Analisado Conclusoes

CALCAS 2-C3

226 135 1967 000 222,7

Mesmo com valores muito diferentes, todos os resultados, independentemente da
metodologia aplicada, sao favoraveis a hipotese da acusacao, ou seja, a mistura provém da
vitima, do arguido e de outro(s) individuo(s).

7 A realizacao de calculos estatisticos para valorizacao da prova é
extremamente Iimportante na conclusao de casos forenses,
sobretudo em misturas complexas de dificil analise;

Este trabalho demonstrou que é possivel realizar os calculos
forenses em misturas complexas, com trés ou mais contribuintes,
no entanto, € necessario testar os softwares apresentados, com
diferentes tipos de misturas em diferentes proporcoes de forma a
explorar todos os seus limites e potencialidades, tendo em
consideracdo o0os modelos matematicos intrinsecos a cada um
deles.

Nao foi possivel determinar o nimero de individuos com perfis minoritarios contribuintes
para os vestigios analisados
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