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DETERMINAQAO DAS FREQUENCIAS DE SHORT TANDEM REPEATS (STRS) NO CROMOSSOMO Y EM
INDIVIDUOS DO RIO GRANDE DO SUL

RODRIGO RODENBUSCH;ANA CAROLINA MARDINI; ALINE ALBECHE FARIAS ESTIVALET; ANDRé
ZORATTO GASTALDO; SIMONE SCHUMACHER; MARIA HELENA ALBARUS; ROBERTO GIUGLIANI; MARIA
LUIZA SARAIVA PEREIRA.

Diferentes marcadores distribuidos pelo genoma podem ser utilizados para identificar um individuo. Entre eles,
os denominados short tandem repeats (STR) sdo largamente utilizados, tanto aqueles localizados nos
cromossomos autossdmicos como os encontrados no cromossomo Y e no cromossomo X. Entretanto, durante a
ultima década, muitas pesquisas demonstraram a existéncia de polimorfismos nesses marcadores. O objetivo
deste estudo foi estabelecer, na populagdo regional, a freqiéncia de 12 loci do cromossomo Y (DYS19,
DYS385a, DYS385b, DYS389I, DYS389Il, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DYS438 e DYS439) e
determinar as taxas de mutagéo de cada locus. A populacao testada foi composta por 162 pares de pais e filhos
cuja paternidade tinha sido previamente confirmada pelo uso de STRs autossémicos, atingindo uma
probabilidade de paternidade |gual ou superior a 99,99%. O DNA foi isolado a partir de sangue periférico,
utilizando o kit comercial Wizard® Genomic DNA Purification Kit (Promega). As regides de interesse foram
amplificadas pela PCR multiplex com primers marcados com fluorescéncia. A analise dos fragmentos
amplificados foi realizada por eletroforese capilar no analisador genético ABI 3100 (Applied Biosystems). Na
amostra analisada, foram determinados 151 haplétipos distintos e muta¢des foram encontradas nos loci DYS19,
DYS390, DYS439 e DSY437. Os resultados obtidos permitiram ainda a determinagéo da freqiiéncia dos alelos
desses marcadores na nossa populagédo. Além disso, apos a determinagdo da freqiiéncia de mutagdes e das
taxas de mutagdo dos loci estudados foi possivel comprovar que a utilizagdo desses marcadores apresenta um
alto poder de discriminagao na correta identificacao de individuos.
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