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RESUMO

Introducdo: A genética forense desempenha um papel fundamental na identificagdo de individuos
em investigagdes criminais, recorrendo a marcadores genéticos de elevado poder discriminatorio.
Este estudo teve como objetivo comparar os métodos baseados em Short Tandem Repeats (STRs)
e Single Nucleotide Variants (SNVs), avaliando sua eficacia, aplicabilidade e limitagdes no contexto
da identificacdo humana. Métodos: Trata-se de uma revisdo integrativa da literatura, com buscas
realizadas entre agosto de 2025 e julho de 2026 nas bases de dados PubMed, Biblioteca Virtual em
Satde, Scielo e Google Scholar. Foram utilizados descritores combinados por operadores
booleanos, sem restricdo de idioma, considerando artigos publicados entre 2021 e 2026. Apds a
aplicacdo dos critérios de inclusao e exclusdo, 10 estudos foram selecionados para analise.
Resultados: Os resultados evidenciaram que os STRs permanecem como padrao-ouro na genética
forense devido ao seu alto poder discriminatdrio e a ampla padronizacdo. Em contrapartida, os SN'Vs
demonstraram vantagens importantes na analise de DNA degradado ¢ em amostras com baixa
quantidade de material genético. Observou-se também que tecnologias como o sequenciamento em
massa em paralelo aumentam a sensibilidade e a precisdo das analises. Além disso, a andlise de
regides flanqueadoras de SNPs mostrou potencial para ampliar o poder de discriminagdo genética.
Os estudos indicaram, ainda, que a combinagdo entre STRs e SNVs melhora significativamente os
resultados em diferentes contextos forenses. Consideragdes finais: Conclui-se que a integracdo entre
STRs e SNVs representa a estratégia mais eficaz para a identificacdo humana na genética forense.
Descritores: Human genetics, Forensic genetics, Genetic markers, Single Nucleotide Variants
(SNVs), Short Tandem Repeats (STRs), Sequence analysis, DNA.

1 INTRODUCAO

No que diz respeito a identificagdo de individuos — autores de crimes ou vitimas —, €
essencial o uso de técnicas eficazes para comprovar a participagdo de cada individuo nesse contexto;
por conseguinte, a genética tem se mostrado uma ciéncia eficaz para fundamentar tais provas. Antes
do uso de DNA, nos casos criminais, muitos suspeitos deixaram de ser presos ou foram condenados
erroneamente, pois nao se utilizavam técnicas exatas para solucionar os casos e recorriam a
testemunhas ou impressdes digitais, porém, no decorrer dos anos, foi notorio que esse tipo de prova
nem sempre ¢ confidvel. Porém, esse cenario mudou com a implementagdo de técnicas genéticas na
ciéncia forense (Barbosa, 2018).

A genética forense consiste no uso técnico-cientifico de conhecimentos e métodos genéticos,

validados como ferramenta de acesso a informagdes derivadas da materialidade, com potencial de
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relevancia para a investigacdo que a questionou. Para isso, a aplicacdo de marcadores genéticos
trouxe maior precisdo na associacdo de vestigios biologicos a individuos, contribuindo para
investigacdes criminais e analises de parentesco e identificacdo de vitimas em desastres (Dias,
2020).

Atualmente, dois tipos de marcadores genéticos dominam a ferramenta forense: os Short
Tandem Repeats (STRs), amplamente empregados em painéis de identificagdo humana, e os Single
Nucleotide Variants (SNVs), que tém ganhado espago em fun¢ao de sua abundancia no genoma e
da possibilidade de analise em amostras degradadas (Weir, 2015).

Tais microssatélites divergem em suas caracteristicas. Os STRs s3o altamente polimorficos,
ou seja, apresentam variabilidade no numero de repeti¢des, o que faz com que cada individuo tenha
um perfil tnico, proporcionando alto poder discriminatdrio e sendo necessarios para a identificacao
de apenas alguns loci. J4 os SN'Vs sdo mais abundantes no genoma e destacam-se por apresentarem
menor taxa de mutagdo, além de permitirem a tipagem em fragmentos curtos de DNA, o que ¢ util
em materiais degradados (Pedroza, 2025).

O presente estudo tem como objetivo comparar os métodos baseados em marcadores STR
(Short Tandem Repeats) e SNV (Single Nucleotide Variants) quanto a eficacia, aplicabilidade e
limitagdes na identificagdo de individuos no contexto da genética forense, considerando os avangos
recentes nas tecnologias de genotipagem e de sequenciamento. Além disso, busca-se descrever os
fundamentos moleculares desses marcadores, analisar suas vantagens e desvantagens em diferentes
cenarios — como amostras degradadas, vestigios bioldgicos e testes de parentesco — e avaliar o

potencial dos SNVs como ferramenta complementar ou alternativa aos STRs na rotina pericial.

2 METODOLOGIA

O presente estudo consiste em uma revisao integrativa da literatura. A coleta de referéncias
foi realizada no periodo de agosto de 2025 a julho de 2026, por meio de buscas estruturadas nas
bases de dados PubMed, Biblioteca Virtual em Satude (BVS), SciELO e Google Scholar, bem como
em sites de orgdos oficiais e de sociedades cientificas. Nao houve restricdo de idioma, sendo
selecionados artigos publicados entre 2021 e 2026. Para isso, foram utilizados os seguintes
descritores, obtidos a partir da busca nos Descritores em Ciéncias da Saude (DeCS) e nos Medical
Subject Headings (MeSH): Human genetics, Forensic genetics, Genetic markers, Single Nucleotide
Variants (SNVs), Short Tandem Repeats (STRs), Sequence analysis, DNA, combinados entre si
com o conector booleano AND. Exemplos de combinagdes estruturadas incluem: Human genetics

AND Forensic genetics, SNVs AND STRs, Genetic markers AND Sequence analysis, DNA.
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Os critérios de inclusdo consideraram artigos disponiveis na integra que abordam a utilizagao
de marcadores genéticos (SNVs e STRs) aplicados a genética forense, com énfase em estudos de
identificacdo de individuos, na avalia¢ao da confiabilidade dos métodos e em analises comparativas.
Como critérios de exclusao, nao foram considerados artigos duplicados, de acesso restrito ou que
tratem de aplicacdes de marcadores genéticos voltadas exclusivamente a areas distintas da genética

forense e que ndo envolvam identificacdo humana.

3 RESULTADOS

A partir da busca estruturada realizada nas bases de dados PubMed, Biblioteca Virtual em
Satde e Google Académico, foram identificados 133 estudos. Desses, 21 foram excluidos por
duplicidade, restando 112 estudos para analise. Apo6s a leitura dos titulos, 78 artigos foram excluidos
por ndo se relacionarem ao tema proposto. Na etapa de leitura dos resumos, 14 estudos foram
excluidos por ndo atenderem aos critérios de inclusdo ou por indisponibilidade do texto completo,
totalizando 20 artigos para leitura na integra. Apos a leitura completa, foram selecionados 10 artigos

que melhor atenderam a pergunta de pesquisa, compondo o corpus final da analise (Figura 1).

Figura 1. Fluxograma de selecdo dos artigos, 2026.
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Fonte: Autor proprio, 2026.
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Entre os 10 artigos selecionados para esta revisdo, foram examinadas as evidéncias
cientificas sobre genética forense, estabelecendo-se um levantamento do emprego das técnicas de
SNP e STR para a identificagao de individuos. Os principais pontos investigados envolveram a
consolidagdo dos marcadores STR como padrao-ouro da investigagdo forense no que tange a
identificacdo de individuos, as vantagens da utilizacdo de SNV para identificar seres humanos
quando a amostra bioldgica coletada esta em estado degradado ou com quantidade reduzida de
DNA, e a complementaridade entre as técnicas.

As principais caracteristicas dos estudos selecionados, bem como seus objetivos e desfechos, sdo

apresentadas na Tabela 1.

Tabela 1. Caracteristicas dos artigos cientificos selecionados, segundo titulo, autores, ano de publicagdo,
objetivos e resultados, 2026.

(@Mel

Titulo Autores Ano Objetivo Resultados
Exploring Y- Ll et al. 2025 | Elucidar a estrutura Tecnologias como
chromosomal STRs genética paterna de STR e SNP
and SNPs for determinada aumentaram a
forensic and genetic populagdo, expandir o | precisdo na
insights in the banco de dados identificacao
Jiangsu Han genéticos e fornecer humana, inclusive
population dados precisos para 0 | em amostras

avanco da pesquisa degradadas. Além
forense e da genética | disso, passou a
humana. permitir a
interferéncia de
caracteristicas
fenotipicas e da
ancestralidade.
Preparing for KAMPMANN et 2025 | Avaliar o A combinagdo entre
shotgun sequencing | al. sequenciamento de métodos de
in forensic genetics — genoma Unico (SGS) | extragdo e preparo
Evaluation of DNA na genética forense, de biblioteca
extraction and library considerando seu influencia
building methods desempenho com diretamente a
DNA extraido por qualidade do
quatro métodos shotgun sequencing,
amplamente sendo a associagéo
utilizados. entre EZ1 e EZ2,
com biblioteca de
dupla fita, a mais
eficiente,
permitindo a
obtencdo de muitos
marcadores
genéticos forenses
de alta qualidade.
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autosomal STRs and
identity SNPs in a
Norwegian
population using
massively parallel
sequencing

frequéncias alélicas de
27 loci aSTR para
avaliar a vantagem
discriminatoéria de
formatos alternativos
baseados em
sequéncia (SB) em
relacdo a
nomenclatura
tradicional baseada
em comprimento
(LB).

Analysis of Human | ZUPANIC PAINIC | 2025 | Solugdes para a STR, SNP e NGS
Degraded DNA in analise de DNA atuam de forma
Forensic Genetics degradado por meio complementar para
de sequenciamento melhorar os
paralelo massivo resultados,
(MPS) e de especialmente em
polimorfismos de amostras de DNA
nucleotideo unico degradado.
(SNPs) como
marcadores
poderosos,
complementando ou
substituindo a analise
tradicional de STR em
amostras
comprometidas.
Forensic applications | SHABALALA et 2025 | Explorar o Os marcadores
of compound genetic | al. desenvolvimento de compostos
markers: trends and marcadores apresentam maior
future directions compostos padrao, potencial para
suas aplicagdes, aplicagoes forenses.
vantagens e limitagdes | Esta revisdo destaca
e discutir o uso de os tipos de
tecnologias de marcadores
sequenciamento de compostos e
nova geragao para a compara sua
integracao desses sensibilidade a dos
marcadores. marcadores
genéticos
individuais.
Dense single- MANDAPE et al. 2024 | Descrever os SNPs funcionam
nucleotide marcadores SNP, suas | melhor do que os
polymorphism caracteristicas e 0s métodos
testing revolutionizes avancos tecnologicos | tradicionais em
the scope and degree que possibilitam situagoes dificeis e
of certainty for analises de alto ampliam o potencial
source attribution in rendimento e facilitam | de investigagdo.
forensic métodos alternativos
investigations de atribuicdo de
origem.
An overview of AGUDO et al. 2024 | Caracterizar as Marcadores STR

autossémicos ¢ SNP
analisados por
sequenciamento
massivo paralelo
apresentam alta
variabilidade
genética na
populagdo estudada,
conferindo alto
poder
discriminatério para
fins de investigagao
forense.
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genética forense,
incluindo plataformas,
ferramentas,
desempenho, estudos
populacionais e
iniciativas
internacionais.

Forensic identity DAVENPORT et 2023 | Caracterizar variagdes | A analise das
SNPs: al. em regides regides
Characterization of flanqueadoras de flanqueadoras dos
flanking region SNPs informativos de | SNPs aumentou o
variation using identidade forense, poder de
massively parallel utilizando a discriminagdo
sequencing tecnologia de genética ao
Sequenciamento identificar novos
Paralelo Massivo alelos, reduzindo a
(MPS). probabilidade de
coincidéncia. A
inclusdo dessas
variagoes torna
alguns loci de SNPs
mais informativos
do que os
marcadores STR,
preservando
amplicons menores
para amostras de
DNA degradado.
Concordance study SOLDATI et al. 2023 | Validar a Alta concordancia
on Y-STRs typing concordancia entre os | na designacao de
between the resultados de alelos, mostrando
SeqStudio™ genetic genotipagem de Y- que o
analyzer for HID and STRs obtidos por sequenciamento
the MiSeq™ FGx meio do sistema de paralelo massivo
forensic genomics eletroforese capilar (MPS) produz
system (CE) e do sistema de | perfis confiaveis;
sequenciamento porém, o sistema de
paralelo massivo eletroforese capilar
(MPS). (CE) demonstrou
um equilibrio
alélico superior ao
MPS nos loci de
multiplas copias.
Application Progress | TAO et al. 2022 | Revisar as principais | A tecnologia MPS
of Massively Parallel tecnologias de aplicada a STR
Sequencing sequenciamento apresenta alta
Technology in STR paralelo massivo sensibilidade,
Genetic Marker (MPS) aplicadas a confiabilidade e
Detection detecgdo de STR na compatibilidade

com métodos
tradicionais, além
de aumentar o
poder
discriminatorio ao
identificar mais
variagdes genéticas.
Também melhora a
analise de amostras
degradadas, embora
ainda enfrente
desafios.
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forensic mixtures

a analise simultanea
de centenas de SNPs e
marcadores STR em

A novel PASCALI 2021 | Introduzir e validar O método NITZq
computational uma nova mostrou-se mais
strategy to predict the metodologia confiavel do que os
value of the evidence computacional métodos

in the SNP-based (NITZq) que permite | tradicionais, pois

reduz falsas
inclusodes, respeita
principios forenses

uma unica reagao e e melhora a
calcula o peso da precisao na
evidéncia em misturas | interpretagdo
complexas de DNA. quantitativa das
evidéncias.

Fonte: Autor proprio, 2026.

4 DISCUSSAO

Os estudos analisados demonstram uma evolucao significativa nas técnicas de identificacao
genética forense, com destaque para a consolidagdo dos STR como padrido-ouro e a crescente
valorizagdo dos SNP como ferramenta complementar. Nesse contexto, Mandape et al. (2024)
evidenciaram que os SNPs apresentam desempenho superior em situagdes complexas, ampliando o
poder investigativo em compara¢do com métodos tradicionais, enquanto Li et al. (2025) reforgam
que a combinagdo entre STR e SNP aumenta a precisdo da identificacdo, inclusive em amostras
degradadas.

Corroborando esses achados, Agudo et al. (2024) demonstraram que tanto STR quanto SNP
analisados por sequenciamento massivo apresentam alto poder discriminatorio, destacando a
eficiéncia dessas tecnologias na identificacao individual. De forma complementar, Zupani¢ Pajni¢
(2025) ressalta que a integragdo entre STR, SNP e tecnologias de sequenciamento de nova geragao
(NGS) potencializa os resultados, especialmente em amostras degradadas, evidenciando a
importancia da abordagem combinada.

Por outro lado, estudos como o de Soldati et al. (2023) mostram que, embora o
sequenciamento paralelo massivo (MPS) produza resultados confiaveis, a eletroforese capilar ainda
apresenta vantagens, como um melhor equilibrio alélico em determinados loci, o que indica que as
técnicas tradicionais ainda tém relevancia. Em consonancia, Tao et al. (2022) destacam que o MPS
aumenta a sensibilidade e o poder discriminatorio dos STR, mas ainda enfrenta desafios,
especialmente na analise de dados.

Além disso, Davenport et al. (2023) demonstraram que a andlise de regides flanqueadoras

de SNP aumenta significativamente o poder de discriminagdo genética, podendo, em alguns casos,
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superar o dos STR. J& Shabalala et al. (2025) apontam que marcadores compostos representam uma
tendéncia promissora, com maior sensibilidade em comparacdo aos marcadores isolados.
Complementarmente, Kampmann et al. (2025) evidenciaram que a qualidade dos resultados
depende diretamente dos métodos de extracao e de preparo das amostras, reforgando a importancia
da padronizagao metodolégica.

Por fim, Pascali (2021) introduziu uma abordagem inovadora para a anélise de misturas de
DNA baseada em SNP, demonstrando maior confiabilidade e menor niimero de falsas inclusdes em
comparacao com métodos tradicionais. Em conjunto, os estudos analisados indicam que, embora os
STR permanegam essenciais na pratica forense, os SNP e as novas tecnologias vém ampliando
significativamente as possibilidades de analise, sugerindo um cenario de complementaridade entre

os métodos.
CONSIDERACOES FINAIS

O presente estudo permitiu compreender que os marcadores STR continuam sendo
fundamentais na genética forense devido ao seu alto poder discriminatorio e a ampla validagdo
cientifica. No entanto, evidenciou-se que os SNPs vém ganhando destaque, especialmente em
situagdes envolvendo DNA degradado ou amostras com baixa quantidade de material genético,
respondendo a pergunta de pesquisa ao demonstrar que ambos os métodos sdo eficazes, porém mais
eficientes quando utilizados de forma complementar.

A relevancia deste estudo para a biomedicina esta diretamente relacionada ao avango das
técnicas de andlise genética, o que contribui para o aprimoramento dos métodos de identificagao
humana e para o fortalecimento da atuagdo do biomédico na area forense. Para a sociedade, esses
avangos representam maior confiabilidade nas investiga¢des criminais, redugao de erros judiciais e
maior precisao na identificacdo de individuos, o que impacta diretamente na promogao da justica.

Além disso, a andlise dos estudos permitiu observar que a incorporagdo de novas
tecnologias, como o sequenciamento em massa em paralelo, amplia significativamente as
possibilidades da genética forense, embora ainda existam desafios técnicos e analiticos a serem
superados. Dessa forma, o problema inicial foi solucionado ao evidenciar que nao ha substituigcdo
entre STR e SNP, mas sim uma integragao estratégica entre essas metodologias.

Contudo, ¢ necessario que haja mais pesquisas sobre este tema, de modo que novas
perspectivas sejam exploradas, especialmente no que diz respeito a padroniza¢do de técnicas, a
analise de dados complexos e a aplicagdo pratica dessas tecnologias em larga escala. O avango

continuo dessas pesquisas sera essencial para consolidar o uso dessas ferramentas na rotina forense.
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