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“A dupla hélice é realmente uma
molécula extraordinaria. O homem moderno
tem talvez 50 mil anos, a civilizacéo existe ha
apenas 10 mil anos, e os Estados Unidos s6
por um pouco mais de duzentos anos. Mas o
DNA e 0 RNA existem ha pelo menos varios
bilhdes de anos. Durante todo esse tempo, a
dupla hélice esteve por ali, ativa; no entanto,
somos as primeiras criaturas sobre a Terra a
nos tornarmos conscientes da sua existéncia.”

Francis Crick



RESUMO

O DNA mitocondrial (DNAmt) € uma molécula abundante nas células, de carater uniparental
(no caso, de heranga materna) e mais resistente que o DNA nuclear, devido ao seu formato
circular. Por essas caracteristicas, ele ¢ uma importante ferramenta de identificacdo humana,
amplamente utilizado na &rea da genealogia, principalmente através das pesquisas sobre as
origens das populagdes, e no campo da ciéncia forense, para identificagdo de suspeitos ou
para o reconhecimento de corpos muito degradados. O objetivo deste trabalho é relacionar a
utilizacdo do DNAmt nestas duas areas da ciéncia, destacando-se sua importancia nestes
campos de estudo. Além disso, pretende-se apontar vantagens e desvantagens de seu uso no
Brasil atualmente. A metodologia realizada é o levantamento bibliogréfico, a partir de
dissertacdes, teses, livros e artigos cientificos, do periodo de 2000 a 2015.

Palavras-chave: DNA mitocondrial; genética forense; genética populacional;
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1 INTRODUCAO

Sempre me interessei bastante pelos temas Genética e Evolucdo. Sendo assim, quando
me deparei em minhas leituras com a figura da “Eva Mitocondrial”, percebi que poderia
aprofundar meus conhecimentos sobre ela. A partir deste exercicio, pude entrar em contato
também com as possibilidades de andlises de identificacdo genética com base no acido
desoxirribonucleico (DNA) das mitocondrias. Desta forma, surgiu o tema para o presente
trabalho.

O DNA, molécula formada por grupamentos fosfatos (acido fosférico), desoxirribose
(um tipo de pentose) e por bases nitrogenadas pulricas (guanina e adenina) e pirimidicas
(timina e citosina), representa as caracteristicas genéticas de um individuo e pode ser de dois
tipos na célula eucarionte: nuclear e mitocondrial. A molécula possui o formato de hélice
bifilamentar, onde o fosfato e a pentose seguem um caminho helicoidal nas laterais do DNA.
As bases de um filamento se ligam por pontes de hidrogénio as do outro, na regido interna da
molécula. Este pareamento de bases ocorre sempre entre a timina e a adenina e entre a
citosina e a guanina (ilustracdo 1). A estrutura em hélice gera dois tipos de sulcos helicoidais
externos, um maior e outro menor. O DNA difere do &cido ribonucleico (RNA) possuindo a
pentose desoxirribose em lugar da ribose e a base timina em vez da uracila (ilustracdo 2)
(Junqueira e Carneiro, 2005; Malacinski, 2005; Figueiredo e Paradela, 2007).

Ha regides do DNA cujos grupos de nucleotideos! guardam as informagGes genéticas.
Essas regides codificantes denominam-se genes. A partir deles sdo transcritos os trés
principais tipos de RNA: o0 RNA mensageiro (MRNA), que codifica proteinas, o principal
componente das células; o RNA ribossémico (rRNA), presente na estrutura do ribossomo, a
organela onde ocorre a sintese proteica; e o0 RNA transportador (tRNA), o qual faz o
transporte dos aminoacidos, unidades basicas das proteinas, para os ribossomos (Alberts et
al., 2004; De Robertis e Hib, 2006).

A molécula de DNA possui ainda algumas estruturas alternativas a forma mais
conhecida. Dentre elas, esta o0 DNA circular. Nessa, cada filamento une suas préprias
extremidades, através de polaridades opostas. Desta forma, o DNA circular bifilamentar
possui duas fitas de DNA unifilamentares torcidas uma ao redor da outra em forma de circulo
(Malacinski, 2005).

! Subunidades de acido nucleico (DNA ou RNA), compostas por uma base nitrogenada (adenina,
timina, citosina ou guanina), uma pentose e um grupo fosfato (Costa e Costa, 2009).
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As sequéncias de bases formam perfis Gnicos para cada organismo. A importancia da
identificacdo desses perfis se deve ao fato de possibilitar a caracterizagdo molecular de um
individuo. Essas sequéncias podem ser decifradas pelas técnicas moleculares, as quais sdo
bastante precisas e sensiveis, pois possuem capacidade de deteccdo mesmo quando ha poucas
moléculas disponiveis. As informacfes sobre o perfil de DNA podem ser armazenadas em
bancos de dados informatizados possibilitando o cruzamento de informagbes (Junqueira e
Carneiro, 2005; Figueiredo e Paradela, 2007).

llustracdo 1: Pareamento das bases nitrogenadas (Alberts et al, 2004).

DNA dupla-fita
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llustracdo 2: Quadro esquematico representando as diferencas entre 0 DNA e 0 RNA
(Junqueira e Carneiro, 2005).
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O DNA mitocondrial (DNAmt), de formato circular (ilustraces 3 e 4), € 0 genoma
presente nas organelas mitocondrias (ilustracbes 5 e 6), as quais sdo responsaveis pelo
processo de respiragdo celular. Ele é formado por 16.569 pares de bases e mais de 90% do
total da molécula compbe a regido codificante de proteinas, essencial na producéo e
armazenamento de ATP (adenosina trifosfato - molécula energética). Sua taxa de mutacdo é
cerca de cinco vezes maior que a do DNA nuclear. A regido ndo codificadora, chamada de
regido controle, D-loop ou "alca D", é onde o DNA controla seus processos de replicacao,
transcricdo e manutencdo. Sua sequéncia nucleotidica é chamada de regido hipervariavel,
porque la ocorre de 5 a 10 vezes mais mutacdes do que na regido codificante. Dependendo da
célula, pode existir nela centenas ou milhares de mitocondrias e, por conseguinte, igual
quantidade de moléculas de DNA mitocondrial (Pena, 2002; Prado e Alves-Silva, 2002;
Hofstatter, 2013). Sua heranca é uniparental, ou seja, € transmitida de méae para filhos e filhas,
através do gameta feminino (Pena, 2002). Apesar de possuirem as mesmas bases, difere do
nuclear ndo s6é em formato, mas também em tamanho e sequéncia. A presenca desse DNA
pode ser justificada, especialmente, pela hipotese endossimbidtica. Segundo essa, no passado
evolutivo a mitocdndria foi um micro-organismo independente, que englobado pelas células
eucarioticas ancestrais, estabeleceu uma relagdo de simbiose? (Pena, 2002). Nessa relago,
segundo Odum (2004), populacbes de espécies diferentes se beneficiam mutuamente,

tornando-se dependentes uma da outra para sobreviver.

lustracgdes 3 e 4: Eletromicrografias de moléculas de DNA mitocondrial, isoladas de
fibroblastos de camundongo. A primeira, com aumento de 50.000x, e, a segunda, 40.000x
(Junqueira e Carneiro, 2005).

2 A relagdo que Pena (2002) designa como simbiose é denominada mutualismo na obra de Odum
(2004). O termo simbiose, hoje em dia, é utilizado para designar relagbes harmonicas interespecificas de modo
geral.
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llustracdes 5 e 6: Eletromicrografia e esquema da mitocondria (Alberts et al, 2004).

As possibilidades de avanco nas pesquisas cientificas advindas do aprofundamento
sobre esta molécula sdo inimeras. Neste trabalho me concentrei em duas vertentes: a da
ciéncia forense e a da genealogia genética. Na primeira, ela € utilizada identificando possiveis
suspeitos de um crime ou cadaveres irreconheciveis pelo DNA nuclear. Na segunda, usada,
especialmente, para auxiliar na pesquisa da arvore filogenética de um grupo populacional.

A ciéncia forense € interdisciplinar, envolvendo a fisica, a biologia, a quimica, a
matematica e outras ciéncias relacionadas a estas. Tais disciplinas interagem, em um
processo de geracdo e transferéncia de conhecimento cientifico e tecnolégico, para a aplicacéo
na analise de evidéncias de um suposto crime. Desta forma, é possivel, dentre tantas analises
forenses, identificar se uma pessoa esteve ou ndo em um lugar, atraves de impressoes digitais
ou pequenas amostras biologicas (Fachone, 2008; Sebastiany et al., 2013).

Esse campo emprega, preferencialmente, o DNA nuclear. Entretanto, o DNAmt é
muito atil em diferentes situacdes: quando se tem uma amostra pequena de tecido biologico
(fio de cabelo sem o bulbo, por exemplo), ou quando ocorrem grandes desastres (incéndios,
queda de avides) e 0s corpos estdo muito degradados. Nesses casos, basta a comparacdo da
amostra com parentes pela linhagem materna (Dolinsky e Pereira, 2007; Hofstatter, 2013).

Na genealogia genética, pode-se determinar com grande precisdo as origens das
populacdes, tornando-se referéncia para estudos historicos e demograficos. Para consulta e
analise desses estudos, laboratdrios e projetos de pesquisa mantém bases de dados publicas
(Oliveira, 2008).

A uniparentalidade caracteriza uma grande vantagem no estudo da genealogia humana,
pois, a partir do DNAmt, podemos tracar a evolucdo genética de uma populacdo a partir dos

individuos atuais. Desta forma, foi criada, em 1987, a figura da "Eva Mitocondrial"®. Esta

% Ao contréario do que a referéncia biblica neste nome possa sugerir, ndo se supde que esta seria a inica
espécime de sua época. Porém, apenas sua linhagem sobreviveu até os dias atuais.
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seria a ancestral de toda a humanidade. Ela foi encontrada ap6s o mapeamento do DNAmt de
147 pessoas de diversas origens étnicas e geograficas. As ramificagbes nesse mapeamento
apontavam para uma ancestral comum que viveu ha 200 mil anos atras na Africa.
Posteriormente, a estimativa foi abaixada para 100-150 mil anos, mas a conclusdo de que o
homem moderno surgiu neste continente foi reforcada por outros estudos (Pena, 2002;
Hofstatter, 2013).

No Brasil, a utilizacdo de identificacdo humana a partir de DNA, seja nuclear ou
mitocondrial, tem sido cada vez mais empregada no @mbito criminal, economizando o tempo
e o dinheiro da justica (Figueiredo e Paradela, 2007).

Porém, algumas ressalvas devem ser feitas. Quando ha a existéncia de heteroplasmia,
condicdo na qual amostras do mesmo individuo possuem, devido a mutacdes, dois ou mais
tipos de “DNAs” mitocondriais, o resultado da analise pode ser diferente ou ambiguo (Paneto,
2006; Dolinsky e Pereira, 2007; Hofstatter, 2013).

Além disso, devemos ressaltar que em nosso pais a fiscalizagdo dos laboratorios
clinicos que fazem essas analises genéticas € precaria e ndo ha padronizacdo dos exames. Isto
pode acarretar em erros criminalisticos, principalmente levando-se em conta a grande
aceitacdo dentro do sistema judicial deste tipo de técnica (Figueiredo e Paradela, 2007).

Apesar de todos esses desafios, suas vantagens sdo evidentes. Segundo Figueiredo e
Paradela (2007), como as evidéncias bioldgicas sdo frequentemente encontradas em cenas de
crime, é possivel confirmar suspeitos ainda no inicio da investigacdo, através de sua
identificacdo molecular.

Apresentamos toda esta variedade supracitada de andlises baseadas no genoma
mitocondrial, desde o seu papel na pesquisa da origem de popula¢des, possibilitando outros
trabalhos de caréater historico ou demogréfico, até sua utilizacdo no ambito criminal.

Logo, consideramos importante a divulgacdo das possibilidades deste tipo de técnica

no meio cientifico, a fim de explicitar seu emprego.
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1.1 OBJETIVO GERAL

O objetivo geral deste trabalho é apontar a utilizagdo do DNA mitocondrial para
identificacdo humana tanto na area da genealogia quanto na da ciéncia forense, destacando-se

sua importancia nestes campos de estudo.

1.2 OBJETIVOS ESPECIFICOS

e Descrever em termos gerais 0os campos de estudo da ciéncia forense e da
genealogia.

e Identificar as possibilidades de utilizacdo da anélise do DNA mitocondrial nas
areas supracitadas.

e Apontar vantagens e desvantagens da utilizacdo desta técnica no Brasil

atualmente.

1.3 METODOLOGIA

O campo de estudo proposto neste trabalho € relativamente novo, assim sendo, o
fundamentei em um levantamento bibliografico, a partir de dissertacdes, teses, livros e artigos

cientificos.
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2 HISTORICO

Em 1869, Johann Friedrich Miescher (APENDICE A) isolara uma substancia a qual
denominou “nucleina”, a partir de bandagens cirurgicas impregnadas de pus fornecidas por
um hospital. Mais tarde, chegou a descobrir que tal substancia era encontrada apenas nos
cromossomos e relacionou-a a hereditariedade. (Davies, 2001; Watson e Berry, 2005).

J& na década de 1930, mostrou-se que o DNA era uma molécula comprida contendo
quatro bases quimicas distintas: adenina, guanina, timina e citosina. Porém, ainda ndo se sabia
ao certo como as subunidades ligavam-se quimicamente nem se as sequéncias de quatro bases
poderiam variar (Watson e Berry, 2005).

Em 1944, o laboratério de Oswald Avery (APENDICE A), ao anunciar que era
possivel modificar o envoltorio de bactérias causadoras de pneumonia, trouxe notoriedade ao
DNA. Ha tempos sua equipe estudava uma observacéo feita por Fred Griffith (APENDICE A)
em 1928. Ao analisar cepas “s” (do inglés smooth, lisa) ¢ “r” (do inglés rough, rugosa) do
Streptococcus pneumoniae, sabendo que a viruléncia da bactéria “s” era muito maior que a da
outra*, Griffith fez um experimento: inoculou células “s” mortas pelo calor junto com células

€C 9

r” em um rato, levando a morte do animal. Ao isolar os estreptococos dos ratos mortos,

[1PS2]

encontrou bactérias “s” vivas. Cultivando-as por sucessivas geracfes, apenas conseguia

[{P%2) €C_9

fenotipos ““s”, confirmando que a mudanga era real. Sendo assim, concluiu que a cepa “r

€ "
S

adquiriu algo da “s”, decorrendo em uma mudanca génica. Avery, entdo, buscou descobrir

qual foi o principio transformador. Através de sucessivas tentativas, destruindo diferentes

[1P%4)
S

componentes das células tratadas com calor para tentar impedir a transformagdo, sua
equipe chegou a um resultado: quando exp0s a cepa a enzima destruidora de DNA (DNase), a
atividade indutora de “s” foi totalmente prejudicada (Davies, 2001; Watson e Berry, 2005).
Em 1951, Alexander Todd (APENDICE A) provou que as ligagbes quimicas que
unem os nucleotideos sdo sempre as mesmas, decorrendo em uma suposta regularidade no
esqueleto da molécula de DNA. Por volta da mesma época, Erwin Chargaff (APENDICE A),
empregando a técnica de cromatografia em papel, quantificou as bases nitrogenadas em
amostras de acidos nucleicos de diferentes espécies, dentre vertebrados e bactérias. Observou,

entdo, a existéncia de uma proporc¢do de 1:1 entre as bases adenina e timina e 0 mesmo entre

# Ao injetar-se a bactéria “s” em um rato, este morria em alguns dias; injetando-se a cepa “r”, o animal
continuava saudavel. Isto deve-se ao fato das células “s” possuirem um envoltorio, o qual ndo estd presente nas

(331

17, que impede o sistema imunoldgico de reconhecer o antigeno.
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guanina e citosina. Percebeu, também, a variacdo da quantidade relativa dessas duplas entre
suas amostras (Davies, 2001; Watson e Berry, 2005).

Por volta da mesma época, tanto Maurice Wilkins (APENDICE A) quanto Rosalind
Franklin (APENDICE A) estudavam o DNA utilizando a técnica de refracdo de raios-x°. Seus
estudos deram o respaldo empirico para a proposicao de que essa molécula teria uma estrutura
regular. Posteriormente, Wilkins afirmou acreditar que tal estrutura seria uma hélice,
“formada por varias cadeias de nucleotideos ligados e enroscados entre si” (Watson e Berry,
2005; Silva, 2007).

Apoiados nos estudos de Wilkins e de Franklin e na descoberta da Universidade de
Nottingham, de que as bases nitrogenadas eram unidas entre si por pontes de hidrogénio,
James Watson e Francis Crick (APENDICE A) chegaram ao modelo estrutural do DNA
nuclear, em 1953. No mesmo ano, o artigo descrevendo esta descoberta foi publicado na
revista Nature (Watson e Berry, 2005).

Em 1963, foi descoberta a presenca de DNA também na mitocondria. Onze anos
depois, foi revelado que os genes deste acido nucleico codificavam proteinas pertencentes a
cadeia respiratoria mitocondrial (CRM). Em 1980, estudos demonstraram o carater materno
da transferéncia deste genoma de geracao a geragdo (Souza, 2005; Duarte, Lima e Sa, 2010).

O sequenciamento do DNAmt foi publicado em 1981 por Anderson et al.. Os treze
produtos génicos da CRM codificados pelo genoma mitocondrial foram completamente
estudados em 1986. Em 1988, foi relatada a primeira mutacdo encontrada neste genoma e, até
hoje, ja foram descritas mais de uma centena de outras, algumas causadoras de doengas, cOmo

certas miopatias (Souza, 2005; Duarte, Lima e S4, 2010).

5 Segundo Watson e Berry (2005, p. 55), “A difracio de raios x é uma maneira de estudar a estrutura
atémica de qualquer molécula que possa ser cristalizada. O cristal é bombardeado com raios X, que expelem seus
atomos e os dispersam. O padrdo de dispersdo nos fornece informagdes sobre a estrutura da molécula, embora,
por si s, ndo é o bastante para elucida-la.”
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3 ASPECTOS GERAIS DA MITOCONDRIA

A mitocondria (nome de origem grega, onde mitos significa filamento, e condria,
particula) € uma organela geralmente filamentosa, cilindrica ou, menos comumente, esférica.
Devido a sua movimentacdo e plasticidade, pode modificar sua forma. Possui um didmetro
entre, aproximadamente, 0,5 e 1 pm, com tamanho suficiente para a visualizacdo em
microscépico de campo claro. Presente em quase todos os tipos celulares, sua quantidade
varia de um para outro, sendo mais numerosa nos quais ha um alto gasto de energia. Inclusive,
dentro das células, costuma agrupar-se nas regides de maior demanda energética, como o
flagelo de um espermatozoide (llustracdo 7) (Alberts et al., 2004; Junqueira e Carneiro, 2005;
De Robertis e Hib, 2006).

llustragdo 7: Localizacdo das mitocondrias na cauda de um espermatozoide (Alberts
et al., 2004).
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Essa organela possui duas membranas, uma externa e uma interna (a qual forma
estrutura de cristas ou prateleiras), que delimitam dois compartimentos: a matriz mitocondrial
e 0 espaco intermembranoso (ilustracdo 8). Ambas as membranas sdao formadas por uma
bicamada de fosfolipidio, mas ha diferencas entre elas. A externa possui proteinas
transportadoras denominadas porinas, ndo presentes na interna, pelas quais moléculas com
massa de menos de 5 kDa podem passar. Além disso, a interna possui o lipidio cardiolipina, o
qual a mantém impermeavel a particulas com carga elétrica (ions), e algumas proteinas
transportadoras especificas para a entrada de moléculas requeridas para a respiracao celular.
Desta maneira, devido a baixa seletividade da membrana externa, o espaco intermembranoso
possui uma composicdo quimica semelhante ao citoplasma, enquanto a matriz possui um
conjunto de substancias mais selecionado (Alberts et al., 2004; Junqueira e Carneiro, 2005;
De Robertis e Hib, 2006).
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llustracéo 8: Estrutura da mitocondria. Aumento de 84.000 x (Junqueira e Carneiro,
2005).

3.1 FUNCOES

A mitocondria pode estar relacionada a diversos processos dentro da célula, como a
remocdo de Ca?* do citoplasma, a sintese de aminoacidos e de esteroides e a apoptose
(Robertis e Hib, 2006). Todavia, a sua principal funcdo é a formacdo de trifosfato de
adenosina (ATP) (ilustracdo 9). Molécula composta por adenina, ribose e trés grupamentos
fosfato, o ATP é a principal forma de transporte de energia quimica no organismo, sendo,
portanto, essencial a todo o funcionamento celular. Sua sintese, segundo o processo da
respiracdo aeroObia, acontece em trés etapas: a glicolise, o ciclo do &cido citrico e a cadeia
transportadora de elétrons, essas duas ultimas ocorrendo na mitocondria (Alberts et al., 2004;
Junqueira e Carneiro, 2005; De Robertis e Hib, 2006).

llustracao 9: Molécula de ATP (De Roberts e Hib, 2006).
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3.1.1 Glicblise

Todo o0 nosso metabolismo é dependente dos nutrientes provenientes da alimentacéo,
como as proteinas, os polissacarideos e os lipidios. Contudo, para que possamos aproveitar a
energia contida nessas fontes, varios processos se fazem necessarios. O primeiro denomina-se
digestdo, o qual tem lugar tanto no interior das células, através da organela lisossomo, quanto
no trato digestivo (logo, no exterior). E desta forma que ha a degradacdo de proteinas em
aminoécidos, de lipidios em &cido graxo e glicerol e de polissacarideos em aglcares mais
simples, como a glicose. Esses produtos finais, no citoplasma e nas mitocéndrias das células,
sofrerdo sucessivas etapas de degradacdo, comecando geralmente pela glicolise (Alberts et al.,
2004).

Essa é a etapa anaerdbia (sem consumo de oxigénio) da respiracdo celular, e que
ocorre no citoplasma, e possui um saldo de 2 ATPs. Nela, cerca de 10 enzimas participam de
reacOes que gerardo piruvato a partir da molécula de glicose ou de outros agucares. Este
piruvato ird entrar na mitocondria. Somado a isso ha a reducdo do nicotinamida-adenina-
dinucleotideo (NAD"), uma molécula carreadora presente no citoplasma (ilustracdo 10), em
NADH. Ainda, ocorre também a producdo de ATP, a partir de difosfato de adenosina (ADP) e
de fosfato inorganico (Pi), segundo a equagdo: 2ADP + 2Pi + energia da glicose — 2ATP
(Alberts et al., 2004; Junqueira e Carneiro, 2005; De Robertis e Hib, 2006).

lustragdo 10: Molécula de NAD (De Roberts e Hib, 2006).
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3.1.2 Ciclo do &cido citrico

Através de um sistema multienzimatico denominado piruvato desidrogenase, o
piruvato que entrou na mitocdndria € transformado em acetila, a qual se liga a uma coenzima,
a coenzima A (CoA), formando a acetil-CoA (ilustracdo 11), outra molécula carreadora. Esta
também pode ser produzida por um processo diferente, através de acidos graxos. A partir do
piruvato, também sdo sintetizados CO- (que sera eliminado) e ion hidreto (H?). Este Gltimo se
juntard a mais moléculas de NAD", resultando em NADH (Alberts et al., 2004; Junqueira e
Carneiro, 2005; De Robertis e Hib, 2006).

llustracdo 11: Molécula de acetil-CoA (De Roberts e Hib, 2006).
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A acetil-CoA segue entdo para o ciclo do &cido citrico, também denominado ciclo de
Krebs ou ciclo dos acidos tricarboxilicos. Tal ciclo ocorre na matriz mitocondrial e consiste
em uma série de reacdes quimicas cujo saldo final serd& CO2, um saldo de 2 ATPs, prétons
(H") e elétrons, os quais serdo transportados por moléculas de flavina-adenina-dinucleotideo
(FAD) (ilustracdo 12) e NAD (Alberts et al., 2004; Junqueira e Carneiro, 2005; De Robertis e
Hib, 2006).

lHustracdo 12: Molécula de FAD (De Roberts e Hib, 2006).
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3.1.3 Cadeia respiratoria

Na membrana interna da mitocondria ocorre a cadeia respiratoria, também chamada de
fosforilacdo oxidativa. Nela, as moléculas carreadoras de elétrons resultantes do ciclo do
acido citrico, o FAD (em forma de FADH>), o NAD (em forma de NADH) e os citocromos,
serdo oxidados. Nesse processo, 0s elétrons de alta energia séo utilizados para sintetizar ATP
a partir do ADP. O rendimento de tal sintese é de 34 ATPs, sendo bem maior na fosforilacdo
oxidativa do que na glicélise ou no ciclo de Krebs. No fim da cadeia, ha também a producéo
de O, o qual se ligara aos hidrogénios da etapa anterior, formando H>O (Alberts et al., 2004;
Junqueira e Carneiro, 2005; De Robertis e Hib, 2006).

llustragdo 13: Etapas da respiracdo celular que ocorrem na mitocondria (De Roberts e
Hib, 2006). Na matriz mitocondrial: em verde, a sintese de acetil-coA a partir de piruvato, em
amarelo, sintese da mesma substancia a partir de acido graxo, e, em vermelho, o ciclo do

acido citrico. Na membrana interna, em azul, a cadeia respiratoria.
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3.2 GENOMA MITOCONDRIAL

A mitocbndria contém multiplas copias de DNA circular em sua matriz, com 16.569
pares de bases, os quais compdem dois genes codificadores para rRNA, 22 para tRNA e 13

que codificam mRNA, somando 37 genes e representando cerca de 1% do genoma total da



22

celula. Sdo formadas por uma fita rica em purinas e outra em pirimidinas. Possuem poucas
sequéncias ndao codificantes, uma circunferéncia de 5 a 6 pm e alta taxa de mutagédo, quando
comparado ao nuclear. 1sso se d& provavelmente devido a baixa fidelidade dos processos de
reparo e replicacdo, porém e uma caracteristica muito interessante para os estudos evolutivos
e demograficos, pois fornece marcadores recentes para a histéria natural das populacbes
(Alberts et al., 2004; Junqueira e Carneiro, 2005; De Robertis e Hib, 2006; Paneto, 2006).

llustracio 14: Genes do DNA mitocondrial (Butler, 2005 apud. Hofstatter, 2013).
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Os processos de transcricdo e sintese de proteinas ocorrem ambos na matriz
mitocondrial, onde ha também pequenos ribossomos. Apenas 13 proteinas mitocondriais sao
sintetizadas pelo genoma da organela, enquanto as outras sdo formadas no citoplasma, através
de informacBes no nacleo celular. Porém, quatro codons do genoma mitocondrial possuem
uma traducdo divergente da presente no genoma nuclear (Alberts et al., 2004; Jungueira e
Carneiro, 2005; De Robertis e Hib, 2006).

A hipdtese para a sintese de certas proteinas mitocondriais pelo DNA nuclear é a
seguinte: em algum momento do passado evolutivo, os genes que codificam essas proteinas,
0s quais estavam na mitocondria, foram movidos e assimilados pelo DNA do nucleo (Alberts
et al., 2004)
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3.3 HERANCA MITOCONDRIAL

E um consenso na literatura cientifica que a heranca mitocondrial é matrilinear (Pena,
2002; Prado e Alves-Silva, 2002; Alberts et al., 2004; Junqueira e Carneiro, 2005; De
Robertis e Hib, 2006; Paneto, 2006; Dolinsky e Pereira, 2007; Figueiredo e Paradela, 2007;
Hofstatter, 2013). Ao contrario de algumas outras organelas, a mitocondria ndo € produzida
pelo maquinario celular. Ela, assim como as bactérias, se reproduz por fissdo binaria, de
forma independente. Sendo assim, as mitocondrias do zigoto se originariam das presentes no
gameta feminino, uma vez que, no processo de fecundagéo, a contribuicdo de citoplasma do
espermatozoide é infima® (Pena, 2002; Alberts et al., 2004; Junqueira e Carneiro, 2005; De
Robertis e Hib, 2006).

Ainda assim, Schwartz e Vissing (2002) relatam um caso onde foram
observados tracos de genes mitocondriais paternos em um paciente com miopatia relacionada
a uma mutacdo no DNAmt. A sequéncia do genoma mitocondrial de suas células sanguineas
era idéntica a de sua mée, enquanto que a das células musculares, as quais possuiam mutacao,

era semelhante a de seu pai.

3.4 HIPOTESE ENDOSSIMBIOTICA

O tamanho, o genoma, os ribossomos e a forma de reproducéo das mitocéndrias séo
semelhantes as bactérias (seres procariontes). Até mesmo 0s genes nucleares que
supostamente costumavam pertencer a essa organela se assemelham a genes bacterianos.
Acrescenta-se também o fato de que a membrana externa mitocondrial € parecida com a
membrana plasmatica de células eucariontes, enquanto que a interna possui composicdo
proxima a dos procariontes (Alberts et al., 2004; Junqueira e Carneiro, 2005; De Robertis e
Hib, 2006).

Esses indicios apontam para a hipoOtese endossimbidtica, popularizada pela bidéloga
Lynn Margulis, em 1981 (Rutz e Hirakawa, 2008). Segundo essa, a mitocondria era um ser
procarionte independente que foi fagocitado (englobado) por uma célula eucarionte ancestral,
porém ndo foi digerida por ela. Em vez disso, estabeleceu-se entre elas uma relacdo benéfica

as duas: a ancestral da mitocondria recebeu alimento e protecdo, enquanto a eucarionte

& Alberts et al. (2004), afirmam: “Um ovo humano fertilizado carrega, talvez, 2 mil cépias do genoma
mitocondrial humano, todos, com excecao de um ou dois, herdados da mie.” E a tinica publicagdo que se refere a
possibilidade de uma pequena heranga mitocondrial paterna.
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ganhou a capacidade de utilizar o oxigénio para produzir maior quantidade de ATP. Isso teria
ocorrido ha cerca de 1,5x10° anos, quando o oxigénio se tornou mais presente na atmosfera da
Terra (Alberts et al., 2004; Junqueira e Carneiro, 2005; De Robertis e Hib, 2006).

lustracdo 15: Hipotese Endossimbittica (Alberts et al., 2004)
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4 DNA MITOCONDRIAL NA CIENCIA FORENSE

A pesquisa do DNAmt é importante na ciéncia forense devido a sua grande frequéncia
nas células, ao seu carater matrilinear e ao seu formato mais resistente frente ao DNA nuclear,
ainda que, em geral, este Ultimo seja a amostra preferencial. Para a identificacdo, basta
comparar a amostra com parentes da linhagem materna, usualmente mée ou irmaos. A regido
do DNAmt analisada € a regido ndo-codificante (hipervariavel) onde ocorre de 5 a 10 vezes
mais mutacdes (polimorfismos) que na codificante, sendo Util, desta forma, para a distingdo
entre individuos. Essa regido é ainda dividida em regido hipervariavel | (HVI), a qual ocupa a
posicdo entre os pares de base 16024 e 16383, regido hipervariavel I (HVII), entre 73 e 340
pb, e regido hipervariavel 111 (HVIII), entre 438 e 576 pb. O método de analise utilizado é a
amplificacdo pela Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR, do inglés Polymorphism Chain
Reaction), precedido pela extracdo da amostra e sucedido pelo sequenciamento. O PCR
consiste na replicacdo in vitro do DNA, comecando com a desnaturacdo deste. Tal
desnaturacdo € seguida pelo anelamento de oligonucleotideos iniciadores (primers), 0s quais
irdo delimitar a sequéncia-alvo que se quer amplificar, e pela posterior formacdo de novas
fitas complementares. Este processo se repete diversas vezes (Paneto, 2006; Koch e Andrade,
2007; Hofstatter, 2013).

A identificacdo dos restos mortais de soldados da Guerra do Vietnd e das vitimas do
atentado ao World Trade Center foi feita a partir da analise do DNAmt, visto a degradacédo
das amostras (Paneto, 2006). Também é interessante citar a identificacdo de ossadas perdidas
de personagens historicos através deste método. Dois exemplos s@o o caso da familia
Romanov, os Ultimos representantes da monarquia russa, assassinados em 1918 (Gil et al.,
1994), e o do rei inglés Ricardo I11 (Richard I11), morto em batalha em 1485, durante a Guerra
das Rosas (King et al., 2014). Nestes contextos, a principal vantagem deste tipo de genoma €
a sua heranca linear, sem sofrer recombinacbes durante a fecundacgdo. Isto facilita a
comparacdo entre pessoas que morreram ha tanto tempo com seus descendentes atuais.

Devido a alta taxa de mutacdo neste tipo de DNA, pode ocorrer a condi¢do de
heteroplasmia. Tal condicdo possui uma frequéncia de 2 a 8% na populacdo, podendo
aumentar para 11,4% em fragmentos de cabelo. Consiste na presenca de mais de uma
sequéncia de genoma no mesmo individuo. Ela pode acontecer dentro de um tecido ou entre
tecidos. Ainda ha casos em que uma amostra de determinado tecido é heteroplasmatica e outra
amostra, de mesma origem, ndo é. O analista deve estar sempre atento a esse possivel cenario.

Além disso, deve também considerar a possibilidade de contaminagdo da amostra ou até



26

mesmo algumas mudancgas quimicas por parte da degradacdo, e tais consideracGes devem
influenciar sua interpretacdo (Paneto, 2006; Figueiredo e Paradela, 2007).

Desde que a primeira base de dados genética para fins forenses surgiu no Reino
Unido, na decada de 90, a biologia molecular e a informética vém trabalhando juntas no
aperfeicoamento da analise de vestigios bioldgicos em um crime (Koch e Andrade, 2007,
Godinho, 2014). Sendo assim, recentemente o Brasil formalizou por meio do Decreto n°
7.950, de 12 de marco de 2013, a Rede Integrada de Bancos de Perfis Genéticos (RIBPG).
Segundo o seu relatorio de maio de 2015, ela “destina-se a subsidiar a apuracdo criminal e a
identificacdo de pessoas desaparecidas” (Brasil, 2015). Utiliza o software americano CODIS
(do inglés Combined DNA Index System, Sistema Combinado de indice de DNA) e é
alimentada pelos dados de laboratorios de diversas unidades federativas do pais, alem do
pertencente a Policia Federal. Até o periodo da emissdo do relatorio, essas unidades eram:
Amazonas, Amapa, Bahia, Ceard, Distrito Federal, Espirito Santo, Goias, Minas Gerais, Mato
Grosso do Sul, Mato Grosso, Para, Paraiba, Pernambuco, Parana, Rio de Janeiro, Rio Grande
do Sul, Santa Catarina e S&o Paulo (ilustracdo 16). As demais sO estdo excluidas até agora por
ndo cumprirem todos 0s requisitos necessarios a implantacdo da Rede. Os perfis genéticos
podem ser classificados em 3 categorias: vestigios (amostras encontradas no local do crime ou
no corpo da vitima), condenados e identificados criminalmente e dados referentes a pessoas
desaparecidas (seja amostras da propria pessoa ou de seus familiares). Sempre que possivel,
sdo analisados perfis genéticos completos. Quanto ao DNAmt, as regides HVI e HVII séo os
marcadores utilizados (Brasil, 2014; Godinho, 2014; Brasil, 2015).

O Brasil ainda estd muito aquéem nesta area quando comparado a outros paises, vide a
t4o recente data de formalizacdo da RIBPG. E necessério o investimento por parte do governo
nos laboratdrios forenses dos estados que estdo fora da rede, para que assim ela possa
contemplar o pais como um todo. Além disso, dentro dela também deve haver um maior
desenvolvimento em tecnologia, nos métodos laboratoriais e no treinamento de pessoal, para
que a RIBPG possa continuar avancando tanto quanto a complexidade das questdes criminais.
Afinal de contas, por mais que ndo tenha em si o0 poder de acusar ou inocentar um suspeito, as
analises de amostras bioldgicas tém um grande peso nas decisdes dos tribunais (Figueiredo e
Paradela, 2007; Godinho, 2014).
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llustracdo 16: Unidades federativas que participavam da RIBPG até maio de 2015
(Brasil, 2015).

No proprio relatorio da RIBPG consta uma noticia sobre uma condenacdo que sera
revista com base na busca pela rede. Israel de Oliveira Pacheco, preso ha quase cinco anos por
estupro, alega inocéncia. O perfil genético de uma mancha de sangue no local do crime
coincidiu com o de outros dois crimes, mas ndo com o de Israel (que foi acusado pelo
reconhecimento visual da vitima). Além do mais, o0 DNA pertence a uma segunda pessoa que
ja havia aparecido nas investigagdes. Como nunca foi apontada a presenca de mais de um
homem no local, o Superior Tribunal Federal determinou que o Tribunal de Justica do Rio
Grande do Sul deve fazer um novo julgamento (Brasil, 2015).

A utilizacdo desta rede na investigacao de crimes, juntamente com as possibilidades de
identificacdo humana por DNAmt, poderia fornecer importantes dados para serem

empregados em um julgamento.

llustracdo 17: Tabela disponivel no Manual de Procedimentos da RIBPG (Brasil, 2014),
demonstrando como o0s dados sdo cruzados nas buscas. A correlacdo entre vestigios de
diferentes crimes € eficaz para a descoberta de crimes seriais. A categoria “Equipe” designa
os perfis genéticos recolhidos de funcionarios dos laboratérios, utilizados para o controle de

qualidade.
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5 DNA MITOCONDRIAL NA GENEALOGIA

A principal vantagem da analise do DNAmt no ambito da genealogia das populacdes €
seu carater matrilinear. A ndo existéncia de recombinacdo entre genomas mitocondriais
permite a construcdo linear de uma historia evolutiva (Hofstatter, 2013). Entretanto, apenas
uma pequena parte da vasta contribuicdo genética de nossos antepassados pode ser elucidada.
Como bem exemplifica Pena (2002, p.14): “temos quatro avos (dois avos ¢ duas avos), oito
bisavos, 16 trisavés, 32 tetravos,etc., e [...] o DNA mitocondrial [...] vem de apenas uma
pessoa de cada geragdo.”. O DNAmt é um recorte muito pequeno de nossa arvore
genealdgica.

Para entendermos a utilizagdo do DNAmt nesta area de estudo, precisamos antes
compreender alguns termos essenciais, sendo estes: haplotipo e haplogrupo.

Hapldtipos sdo grupos de pares de bases adjacentes que sdo transmitidos juntos,
identificados baseados em um gene ja sequenciado. Possuem tamanhos variados, podendo ser
formados desde um alelo até um cromossomo inteiro. Além disso, apenas as mutacGes oS
alteram. Por sua vez, haplogrupos s@o os conjuntos de haplotipos que caracterizam uma
populacdo ou grupos de pessoas (Pena, 2002; Freitas et al., 2009; Hofstatter, 2013).

Quanto maior a quantidade de polimorfismos, ou alteraces, maior sera a variabilidade
genética. E tal variabilidade, definidora dos diferentes haplogrupos, que demonstra o nivel de
proximidade genética entre populacdes. Ao fazer-se um estudo populacional, as sequéncias de
polimorfismos encontradas devem ser comparadas com o bancos de dados de DNAmt
chamado Cambridge Reference Sequence (CRS), para confrontar os resultados com os
haplotipos dos diferentes haplogrupos conhecidos (Hofstatter, 2013).

Talvez 0 mais importante estudo envolvendo o DNAmt foi o que, em 1987,
decodificou a arvore genealdgica dos grupos humanos. Nesta época, a amplificacdo de DNA
pelo método do PCR ainda ndo era muito utilizada. Esse fato impossibilitava a realizacdo da
pesquisa através do DNA nuclear, dada a dificuldade de se encontrar amostra suficiente. Até
mesmo tratando-se do DNAmt, seria necessario uma abundante quantidade de tecido,
principalmente tendo-se em vista 147 amostras de origens distintas. Consequentemente, Allan
Wilson e Rebecca Cann, os pesquisadores a frente dos experimentos, resolveram utilizar
placentas como material de origem. A placenta é rica em DNAmt e geralmente € descartada
pelos hospitais, caracteristicas que a transformaram na escolha mais pratica. O grande pool

génico estadunidense favoreceu a amostragem de diferentes origens étnicas, ainda que
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algumas de origem aborigene’ tenham sido enviadas da Nova Guiné e da Australia (Watson e
Berry, 2005).

Quanto menos diferencas ha entre amostras, mais proxima a origem genética de
ambas. Sendo assim, foi possivel inferir o qudo recentemente cada grupo étnico humano se
separou de outro qualquer, o que resultou no que é demonstrado na ilustracdo a seguir
(ilustracdo 18). Ainda mais interessante, foi a conclusdo feita a partir do célculo da taxa de
mutacdo no decorrer do tempo evolutivo. Segundo esse, todos os seres humanos modernos
descendem de uma ancestral comum africana que viveu ha cerca de 150 mil anos, apelidada
de “Eva Mitocondrial” (Pena, 2002; Watson e Berry, 2005; Hofstatter, 2013).

Tais dados iam de encontro as estimativas existentes entdo, as quais supunham uma
arvore genealdgica para a humanidade com cerca de dois milhdes de anos. Entretanto, as
descobertas de Wilson e Cann foram corroboradas em estudos posteriores. De fato, nosso téo
recente ancestral comum se reflete na pouca variacdo genética entre 0s humanos, como
apontam Watson e Berry (2005, p. 274-275):

“[...] o genoma humano € bem menos variado que o da maioria das outras
espécies das quais dispomos de informacgdes genéticas. Somente cerca de um em
cada mil pares de bases humanos varia de individuo para individuo. Geneticamente,
pois, somos todos 99,9% idénticos - uma variacdo minima pelo padrdo de outras
espécies. Nas moscas-das-frutas, embora todas parecam iguais para nds, o grau de
variagdo é dez vezes maior. Até os pinguins-adélia [...] sdo duas vezes mais
varidveis que n6s. Tampouco essa escassa Vvariabilidade é encontrada em nossos
parentes mais proximos: os chimpanzés sdo cerca de trés vezes mais variados que

nos, os gorilas, duas vezes, os orangotangos, 3,5 vezes.”

No Brasil, ha diversos trabalhos para compreender a nossa miscigenacao populacional
através do estudo do DNAmMt como marcador genético, auxiliando as pesquisas historicas e
demogréficas.

llustracdo 18: Arvore genealdgica do DNA mitocondrial humano (Watson e Berry,
2005). Tal arvore desconstroi suposicbes pré-concebidas (e preconceituosas) sobre as
populacdes humanas através do olhar genético. Dentre tantas outras conclusdes, nela podemos
observar: a grande diversidade de populacbes africanas; a maior proximidade de alguns
grupos neoguineanos e de aborigenes australianos a grupos europeus, frente a sua maior

distancia de nativos sul-americanos e africanos; o caso similar dos coreanos, que sdo mais

7 Populagéo nativa.
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préximos aos ingleses que aos japoneses; a proximidade entre inuites siberianos, japoneses e

guaranis.
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Pena (2002) pesquisou os polimorfismos de DNAmt e cromossomo-y® de brasileiros
autodeclarados brancos das seguintes regides do pais: Sudeste (50 individuos para o
cromossomo-y e 99 para 0 DNAmt), Sul (52 pessoas para ambos os marcadores), Norte e
Nordeste (49 individuos para ambos os marcadores nessas duas regifes). A maior frequéncia
da distribuicido do DNAmt variou bastante entre as regides: 54% de origem amerindia® no
Norte, 44% africana no Nordeste, 66% europeia no Sul e mais uniforme no Sudeste ( 33%
amerindia, 34% africana e 31% europeia).

llustracdo 19: Gréfico sobre a ancestralidade materna de brasileiros brancos, segundo
0s dados de Pena (2002).
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Entretanto, para 0 cromossomo-y, a distribuicdo € bem mais uniforme: os diversos
polimorfismos encontrados possuem origem europeia. Inclusive, foi feita em seu artigo a
comparacdo estatistica entre as frequéncias de haplogrupos brasileiros e portugueses, sem
diferenca estatisticamente significativa. Tais resultados corroboram os registros historicos
sobre a formacdo de nossa populacdo, com a colonizagdo comandada de forma patriarcal
pelos portugueses.

Santos (2012), analisou, sob a 6ptica do DNAmt, amostras de 109 pessoas residentes
no estado do Rio de Janeiro ndo relacionadas geneticamente, das quais 86 nasceram no

estado. Destas 109, 66 possuiam ancestralidade materna africana, 27 amerindia e 16 europeia.

8 Contraparte genético ao DNAmt, passado de pai para filhos homens, o qual permite tragar a linhagem
patrilinear (Pena, 2002).
® Populagéo nativa das Américas.
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Também foi analisada a proximidade genética matrilinear desta populagdo com a de outras, e
verificada a similaridade com as do estado de Séo Paulo e Alagoas. Além disso, 0s
haplogrupos séo parecidos com a populacéo ancestral de Angola.

Hermida (2013), em seu trabalho sobre os polimorfismos de DNAmt e de
cromossomo-y, teve como objeto de estudo a populacdo de tracos indigenas de Santa Isabel
do Rio Negro e a da tribo de Terena, respectivamente da Amazodnia e do Mato Grosso do Sul.
Com isso, constatou que as duas tribos possuiam quase inteiramente 0s mesmos haplogrupos
mitocondriais de origem amerindia. Por outro lado, quanto ao cromossomo-y, ainda que um
haplogrupo amerindio tenha predominado, foram encontrados 45% de marcadores ndo
amerindios em Santa Isabel do Rio Negro e 38% em Terena. No trabalho, estes resultados
foram explicados devido a dindmica de miscigenacdo ser bem maior entre homens brancos
que vivem ao redor de reservas e mulheres indigenas do que o reverso. Somado a isso, 0S
filhos, geralmente, vivem nas reservas com as mées. A dissertacdo diz que tal processo ja
havia sido descrito antes em grupos de indios Guarani, mas nao tenta explica-lo. Entretanto,
dado o sabido carater de dominacdo das mulheres indigenas por parte de homens de origem
europeia, desde a nossa colonizacdo, pode-se inferir que esses resultados sejam reflexos de
possiveis relacfes forcadas e agressivas.

A partir desses trabalhos, percebe-se todo o avanco que o DNAmt representa para a
area da genealogia populacional, sendo uma ferramenta inestimavel para a compreensao das

relacGes humanas.
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6 CONSIDERACOES FINAIS

O vertiginoso avanco da ciéncia é algo realmente admiravel, principalmente quando
olhamos para as diferentes aplicacGes de descobertas relativamente recentes. Esse € o0 caso do
DNA. Ainda que sua estrutura tenha sido elucidada ha pouco mais de 60 anos, hoje em dia
quase todas as pessoas tém ideia do que ele representa. 1sso é reflexo da importancia para a
sociedade das diferentes finalidades de sua analise. Poucas caracteristicas identificam tdo bem
uma pessoa quanto a sequéncia presente em seu acido nucleico. E a capacidade de identificar
alguém pode ser o motivo de um pouco de alivio para o sofrimento de outra pessoa, seja no
momento em que se pode enterrar 0 corpo de um ente querido ou quando podemos provar do
sentimento da justica no julgamento de alguém que nos fez mal. A analise de DNA faz parte
de nossas vidas e possui uma importancia imensuravel.

E pensando nisso, devemos ver a Rede Integrada de Bancos de Perfis Genéticos
(RIBPG), apresentada no capitulo 4, como uma iniciativa louvavel, porém com muito a
avancar. Sem duvida ela possui um grande potencial para a diminuicdo de crimes seriais.
Entretanto, segundo seu relatério mais recente (Brasil, 2015), contém dados de menos de 1%
do total de condenados a crimes hediondos. Isso significa que a RIBPG precisa se expandir
tanto em numero de dados quanto em estados participantes (nove unidades federais ainda nao
fazem parte da Rede). Para tanto é necessario grande esforco por parte do governo.

Mas 0 DNA ndo se limita a identificacdo de um individuo. Muito mais que um “cracha
molecular”, ele ¢ também um “livro de Histéria”, tanto pessoal quanto coletivo. Nos
cromossomos dos membros de um povo esta tragcada a jornada de milhares de anos daquele
grupo de pessoas. As migracdes e miscigenacdes que deram origem a sociedade atual podem
ser vistas ali. E uma fonte preciosa para entendermos nossa historia.

Porém, ao mesmo tempo em que possuimos diferencas genéticas suficientes para
contarmos o percurso de nossos ancestrais, ainda somos muito parecidos. O Homo sapiens €
bem menos variado do que outras espécies. A mde de todos nos (ancestral materna comum)
viveu ha apenas 150 mil anos. Somos todos filhos dessa Eva mitocondrial e, por mais
diferente que duas pessoas sejam, apenas 0,1% de variacao havera entre esses dois genomas.

Com isso em vista, vemos mais um aspecto de qudo ridiculo e sem fundamento é
qualquer tipo de preconceito. Somos muito mais semelhantes que diferentes. Espera-se que a
difusdo desse tipo de informagéo contribua para o fim (ou, pelo menos, a diminui¢éo) de algo

tdo lamentével quanto as diferentes formas de discriminacéo.
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APENDICE

APENDICE A — Informagdes sobre os cientistas citados no capitulo 2.

Johannes Friedrich Miescher (13 de agosto de 1844 — 26 de agosto de 1895):
bioquimico sui¢o. Descobriu 0 &cido nucleico e estudou o metabolismo celular.
Foi um dos primeiros a sugerir que o dioxido de carbono (CO2) no sangue
regularia a respiracdo (Enciclopaedia Britannica, 2015).

Oswald Theodore Avery (21 de outubro de 1877 — 20 de fevereiro de 1955):
bacteriologista canadense, naturalizado americano. Ajudou a determinar o
papel do DNA na hereditariedade, além de contribuir para o entendimento de

processos quimicos imunologicos (Enciclopaedia Britannica, 2015).

Frederick Griffith (1877 — 1941): médico britanico. Estudou cepas do
Streptococcus pneumoniae, 0 que o levou a descoberta do principio genético da
transformacgdo, obtendo um grande papel na histéria da biologia molecular.
Além disso, foi laureado com a Royal Society’s Faraday Medal. Morreu

durante a Segunda Guerra, em um bombardeio a Londres (Fernandes, 2015).
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Alexander Robertus Todd (2 de outubro de 1907 — 10 de janeiro de 1997):
bioquimico britanico. Recebeu o Prémio Nobel de Quimica em 1957 por seus
estudos sobre acidos nucleicos. Dentre diversas substancias que ele sintetizou,
estdo o ATP e o FAD (Enciclopaedia Britannica, 2015).

S

Erwin Chargaff (11 de agosto de 1905 — 20 de junho de 2002): bioquimico
austro-hungaro. Autor das “Regras de Chargaff”, as quais contribuiram para a
descoberta da estrutura do DNA. Tais regras sao: a) A quantidade de adenina
em uma molécula de DNA ¢ equivalente a da timina; b) A quantidade de
citosina € a mesma que a de guanina; c) Consequentemente, a quantidade de
purinas somadas € igual a de pirimidinas. Apesar de ndo ter recebido um Nobel
por suas colaboracdes ao avango da biologia molecular, Chargaff ganhou
diversos prémios, entre eles a Medalha Pasteur (Famous Scientists, 2015).
Maurice Hugh Frederick Wilkins (15 de dezembro de 1916 — 6 de outubro de
2004): biofisico britanico. Seus trabalhos com difracédo de raios-x ajudaram a
elucidar a estrutura do DNA. Recebeu o Prémio Nobel de Fisiologia/Medicina
em 1962, dividindo-o com James Watson e Francis Crick (Enciclopaedia
Britannica, 2015).
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Rosalind Elsie Franklin (25 de julho de 1920 — 16 de abril de 1968): fisico-
quimica briténica. Também colaborou com a difracdo de raios-x para o estudo
da estrutura do DNA, além de descobrir a densidade dessa molécula. Rosalind
também estudara a fisico-quimica do carbono e do carvdo, conhecimentos
muito Uteis para a industria durante a Segunda Guerra. Apés a descoberta da
dupla-hélice, voltou-se para a estrutura molecular do virus do mosaico do
tabaco. Morreu prematuramente de cancer de ovario (Enciclopaedia Britannica,
2015).

James Dewey Watson (6 de abril de 1928): geneticista e biofisico americano.
Dividiu o Prémio Nobel com Wilkins e Crick por seu trabalho com a estrutura
do DNA. Foi diretor do Laboratorio Cold Spring Harbor e participou do

Projeto Genoma Humano (Enciclopaedia Britannica, 2015).

Francis Harry Compton Crick (8 de junho de 1916 — 28 de julho de 2004):
biofisico britanico. Durante a Segunda Guerra, trabalhou como fisico no
desenvolvimento de minas magnéticas para a guerra naval. Além de ganhar o

Nobel juntamente com Wilkins e Watson, também ajudou na compreensao da
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sintese de proteinas. De 1977 até sua morte, foi professor emérito do Instituto

Salk para pesquisas biolégicas (Enciclopaedia Britannica, 2015).
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