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RESUMO 

 

Para o Estado de Pernambuco existe uma sub-representação em estudos 

genético-populacionais com marcadores Y-STRs, bem como no banco de dados 

mundial YHRD, sabidamente referência para diversas análises. Esse fato, 

somado à importância antropológica em apresentar detalhes da história 

populacional local, justificam o presente trabalho, que objetivou caracterizar as 

linhagens paternas e fornecer dados de interesse forense local para uma amostra 

da população de Pernambuco, por meio de um conjunto de 23 marcadores 

microssatélites do cromossomo Y (Y-STRs). Para este fim, 172 amostras 

masculinas oriundas de três mesorregiões do interior do estado foram coletadas e 

genotipadas utilizando o sistema multiplex PowerPlex ®Y23 (Promega 

Corporation). Os parâmetros forenses de frequências alélicas (FA), frequências 

haplotípicas (FH), diversidade gênica (DG), diversidade haplotípica (DH), 

capacidade de discriminação (CD) e probabilidade de coincidência haplotípica 

(PCH) foram calculados utilizando o programa Arlequin 3.5.2.2, bem como as 

comparações de distância genética pelo índice Fst, e a inferência dos 

haplogrupos foi realizada através da plataforma online Haplogroup predictor – 

HAPEST. Os dados obtidos para os parâmetros analisados revelarm uma alta 

diversidade gênica para os loci presentes, alta capacidade de discriminar 

haplótipos entre indivíduos aleatórios na população e baixa probabilidade de 

coincidir um mesmo haplótipo para dois indivíduos não aparentados, a inferência 

de haplogrupos baseada em haplótipos dos Y-STRs corroborou com a estrutura 

de patrilinhagens indicada para os demais estados brasileiros, com 

predominância daquelas europeias, sendo condizente com a história local de 

ocupação humana, ao passo que as distâncias genéticas foram menores para 

populações europeias e americanas, e maiores para as africanas. 

 

Palavras-chave: Parâmetros Forenses; Ancestralidade; Marcadores 
Uniparentais; YHRD. 

 



 
 

 

ABSTRACT 

 

For the state of Pernambuco, there is an underrepresentation in genetic-

population studies with Y-STRs markers, as well as in the world database YHRD, 

known to be a reference for several analyses. This fact, added to the 

anthropological importance of presenting details of the local population history, 

justify the present work, which aimed to characterize the paternal lineages and 

provide data of local forensic interest for a sample of the population of 

Pernambuco, through a set of 23 microsatellite markers of the Y chromosome (Y-

STRs). For this purpose, 172 male samples from three mesoregions of the interior 

of the state were collected and genotyped using the PowerPlex ®Y23 multiplex 

system (Promega Corporation). The forensic parameters of allelic frequencies 

(FA), haplotypic frequencies (FH), gene diversity (DG), haplotypic diversity (DH), 

discrimination capacity (CD) and probability of haplotypic coincidence (PCH) were 

calculated using the Arlequin 3.5.2.2 program, as well as genetic distance 

comparisons by the Fst index, and the inference of haplogroups was performed 

through the online platform Haplogroup predictor – HAPEST. The data obtained 

for the analyzed parameters reveal a high genetic diversity for the loci present, a 

high capacity to discriminate haplotypes between random individuals in the 

population and a low probability of matching the same haplotype for two unrelated 

individuals, the inference of haplogroups based on the haplotypes of the Y -STRs 

corroborated the patrilineage structure indicated for the other Brazilian states, with 

a predominance of European ones, being consistent with the local history of 

human occupation, while the genetic distances were smaller for European and 

American populations, and greater for African populations. 

 

Key words: Forensic Parameters; Ancestry; Uniparental Markers; YHRD. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

A variação genética entre indivíduos é de aproximadamente 0,1% de todo o 

genoma, o suficiente para gerar entre 4,1 e 5,0 milhões de loci informativos 

capazes de delinear metodologias investigativas pertinentes na busca por 

respostas em diversos estudos científicos. Toda essa informação genética 

fornece o alicerce para identificar um criminoso, uma vítima ou restos mortais 

desconhecidos, assim como absolver um inocente na prática forense; diagnosticar 

um paciente com uma doença rara ou entender os mecanismos da enfermidade 

em busca de um tratamento na prática médica; além de elucidar os detalhes da 

história populacional nas análises antropológicas e de ancestralidade, dentre 

diversas outras aplicações.  

De toda essa variedade, apenas de 10 a 15% ocorre entre as grandes 

populações continentais. Apesar de razoavelmente homogênea, essa diferença é 

substancial e sua distribuição foi moldada pelos processos de longo prazo da 

história populacional, cuja investigação pode fornecer detalhes importantes sobre 

a ancestralidade.  

As regiões conhecidas como microssatélites ou Short Tandem Repeat 

(STRs; repetições curtas em tandem) são sequências repetidas que geralmente 

ocorrem em regiões intergênicas nas quais elevados níveis de variabilidade são 

tolerados. Os microssatélites presentes no cromossomo Y humano são chamados 

de Y-STR, estando localizados na região não recombinante do cromossomo Y, 

uma região diferenciada que foge à recombinação homóloga e é transferida 

unilateralmente entre os indivíduos do sexo masculino. Dentre outras 

características marcantes, essas Y-STRs são eficientes para reconstruir a história 

da população humana, estabelecer relações genealógicas e determinar a 

linhagem masculina em aplicações forenses.  

Diversas populações ao redor do mundo têm traços da sua história 

investigados utilizando as Y-STRs, que também são comuns na prática 

investigativa das polícias científicas. O banco de dados Y-STR Haplotype 

Reference Database (YHRD, Banco de dados de referência de haplótipos Y-STR) 

reúne esses dados em uma plataforma de referência, cuja aplicabilidade depende 

da representatividade de todas as partes do globo. 
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O Brasil é um país continental com uma população miscigenada resultante 

de diferentes processos de ocupação humana ao longo de sua história, com 

(principalmente) europeus, africanos e nativos americanos se dispersando e 

interagindo entre si de forma heterogênea em todo o vasto território brasileiro, 

tornando a demografia de cada região única, conforme demostrado por diversos 

trabalhos. Apesar disso, na plataforma do YHRD, o Brasil consta atualmente com 

pouco mais de 1.500 haplótipos para a sua população (utilizando um conjunto de 

23 Y-STRs), representativos de apenas seis estados brasileiros, não englobando 

o Estado de Pernambuco nesse conjunto. 

Pernambuco foi uma das primeiras regiões do Brasil a serem colonizadas, 

contando com uma história de formação diversificada, tal qual o restante do 

continente brasileiro. No entanto, existem particularidades na formação 

populacional brasileira, e para o estado de Pernambuco, processos de 

povoamento diferentes ocorreram à medida que as terras se afastavam da capital. 

Assim, investigações em grupos geográficos específicos é de grande valia no 

somatório de informações concretas para elucidar detalhes da história local. 
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2. REVISÃO DA LITERATURA 

 

2.1  A variação genética humana individual e populacional 

Nos últimos anos vimos grandes esforços para catalogar a variação 

genética humana e, em compasso com o avanço tecnológico, cientistas buscam 

entender seus efeitos nas doenças, características complexas e evolução (Eichler 

et al., 2007; Frazer et al., 2009). Um dos mais importantes achados do Projeto 

Genoma Humano (McPherson et al., 2001) foi a determinação da diversidade 

genética existente entre diferentes indivíduos, possibilitando, dentre outras 

aplicações, diferenciá-los com precisão e inferir suas origens individuais e 

populacionais, uma vez que a informação é transmitida através das gerações. 

No sentido mais amplo, as variantes genéticas podem ser divididas em 

duas classes, segundo a composição de nucleotídeos: as variantes de 

nucleotídeo único e as variantes estruturais. A primeira classe foi inicialmente 

melhor explorada e abriga os polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs, do 

inglês Single Nucleotide Polymorphisms) (Frazer et al., 2009). Ao passo que a 

classe das variantes estruturais abrange uma mistura heterogênea de variantes 

que surgem por diferentes mecanismos mutacionais, necessitando de 

subclassificação adicional (Conrad e Hurles, 2007). Dentre as variantes 

estruturais multialélicas estão as matrizes de repetições em tandem de 

sequencias duplicadas, a exemplo das regiões repetitivas mini- e microssatélites 

(Conrad e Hurles, 2007; Pang et al., 2012). 

Estudos revelaram que as variantes estruturais são onipresentes e 

comuns, tal qual os SNPs, sendo responsáveis por uma proporção significativa da 

variação fenotípica normal.  Na prática, um genoma típico difere do genoma 

humano de referência em 4,1 milhões a 5,0 milhões de loci e apesar dos SNPs e 

indels (inserções/deleções) curtos predominarem em quantidade, as demais 

variantes estruturais ocupam uma maior proporção em tamanho na totalidade do 

genoma (Freeman et al., 2006; Eichler et al., 2007; Auton et al., 2015). 

É validado na literatura que a maior parte da variação genética total é 

atribuída às diferenças intrapopulacionais, e não interpopulacional. De 

aproximadamente 0,1% do DNA que varia entre os indivíduos, apenas 10-15% 
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corresponde à variação entre as grandes populações continentais que se 

agrupam em: 1) África, 2) Europa, Oriente Médio e Ásia do Sul e Central, 3) Ásia 

Oriental, 4) Oceania e 5) Américas. O restante refere-se às variações individuais 

intrínsecas dessas populações humanas (Rosenberg et al., 2002; Excoffier, 2003; 

Jorde e Wooding, 2004; Serre e Pããbo, 2004; Tishkoff e Kidd, 2004; Witherspoon 

et al., 2007; Jobling et al., 2016).  

 

2.1.1 A variação individual como marcador para a identificação humana 

O uso do DNA para a identificação humana (tipagem genética) foi sugerida 

no início da década de 80 por Botstein et al. (1980), ao demonstrarem a 

existência de pequenas variações individuais no material genético. A metodologia 

utilizava a determinação de polimorfismos em fragmentos gerados por enzimas de 

restrição. Em comparação à análise de grupos sanguíneos precedente, a nova 

técnica demonstrava a capacidade de determinar maior variabilidade, entretanto 

não detinha de potencial para abordar a individualidade (Martin et al., 2001).  

O caminho para conseguir individualizar as pessoas pelo seu DNA teve 

início com a descoberta de regiões repetitivas e hipervariáveis, denominadas 

minissatélites por Alec Jeffrey, em 1985 (Gill et al., 1985), permitindo estabelecer 

a identidade de uma pessoa por meio de um conjunto dessas pequenas variações 

presente em seu genoma. A identificação humana através desse tipo de marcador 

genético ficou conhecida como DNA fingerprinting (impressão digital de DNA) e 

fazia uso de uma técnica que utilizava sondas para hibridização. Porém 

problemas estatísticos e de padronização geravam incompatibilidade nos 

resultados obtidos, consequentemente houve um decaimento no uso dos 

minissatélites (Martin et al., 2001; Schlötterer, 2004; Butler, 2010). 

 O advento da técnica de reação em cadeia da polimerase (PCR, do inglês 

Polymerase Chain Reaction) em 1983, com sua alta sensibilidade para detecção 

e multiplicação de regiões alvo de forma facilitada e temporalmente menos 

custosa, tornou viável a análise de amostras contendo pequenas quantidades de 

DNA, característica importante para os laboratórios forenses (Butler, 2007; 

Caracedo, 2017).  Dentre os marcadores moleculares baseados na PCR, os SNP 

e os microssatélites se destacam atualmente na genotipagem de DNA.  
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De forma geral, os microssatélites, ou STRs, atendem à maioria dos casos 

solicitados de identificação humana devido às características que apresentam e 

que serão revisadas a seguir. Os SNPs assumem papel de destaque em alguns 

casos especiais, a exemplo da análise de amostras com elevados níveis de 

degradação e para individualização de gêmeos monozigóticos, sendo 

considerados marcadores informativos adicionais (Weber-Lehmann et al., 2014; 

Pontes et al., 2015). 

As STRs são sequências repetidas com um núcleo central (tema de 

repetição) de dois a sete nucleotídeos, que geralmente ocorrem em regiões 

intergênicas nas quais elevados graus de variabilidade são tolerados (Willems et 

al., 2016). Esses marcadores se popularizaram como marcadores forenses por 

excelência devido, principalmente, à sua abundância e elevada variabilidade no 

genoma humano, sendo suficientemente informativos para questões gerais que 

requeiram a genotipagem para a identificação e individualização de amostras 

biológicas (Budowle e Daal, 2008; Butler, 2010; Primorac e Schanfield, 2014).  

A amplificação das STRs caracteriza-se ainda pela simplicidade e robustez 

no processo, a possibilidade de testar vários loci simultaneamente por sistemas 

multiplexes e pela geração de produtos com comprimento reduzido, geralmente 

inferiores a 350 pb (Budowle e Daal, 2008; Primorac e Schanfield, 2014). 

Adicionalmente, existe uma base de dados bem estabelecida e diversos loci STR 

foram testados e validados em populações de vários países, permitindo um alto 

poder comparativo (Butler, 2007). 

Os sistemas STR multiplex possibilitam a definição de perfis genéticos, que 

podem ser individualizantes (a exemplo dos autossômicos), ou específicos para 

grupos de indivíduos (marcadores de linhagem) (Primorac e Schanfield, 2014). 

Dentre aqueles capazes de diferenciar agrupamentos de indivíduos, estão as 

STRs localizadas no cromossomo Y humano, denominadas Y-STRs. 

 

2.1.2 A variação populacional na inferência da ancestralidade  

A história e a demografia da espécie humana, com uma evolução recente e 

alta mobilidade, explicam a reduzida variação genética entre os grandes grupos 

populacionais anteriormente citada (Bertorelle e Barbujani, 2004). Esse padrão de 

variação foi moldado pelos processos de longo prazo da história populacional, ao 
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qual cada variante tem sua própria história evolutiva específica, com o estado 

alélico ancestral estabelecendo a direção da mudança (Kittles e Weiss, 2003; 

Conrad e Hurles, 2007). Em contrapartida, variantes raras mais provavelmente 

derivam de mutações recentes e podem, portanto, agrupar indivíduos segundo 

uma ancestralidade recente em comum (Bergström et al., 2020). 

Existem limites imprecisos e arbitrários entre as populações, que nunca 

são verdadeiramente “puras” em seu sentido genético (que está atrelado aos 

conceitos de isolamento reprodutivo e barreiras reprodutivas) por consequência 

da contínua migração e mistura das populações humanas ao longo da história 

(Jorde e Wooding, 2004; Liphardt, 2012). Assim, algumas variantes estão ligadas 

a determinados grupos populacionais e são tidos como bons marcadores por 

tornar as distinções possíveis, uma vez que a distribuição da variação pelo 

genoma entre as populações é assimétrica (Keita et al., 2004; Jobling et al., 

2015).  

A comparação de frequências alélicas nas populações permite avaliar o 

grau de diferenciação entre elas, bem como relacionar indivíduos ao seu 

continente de origem com alta precisão, com base no padrão de uma pequena 

parte da sua variação individual, desde que haja dados genéticos suficientes 

(Jorde e Wooding, 2004; Serre e Pããbo, 2004; Tishkoff e Kidd, 2004; Witherspoon 

et al., 2007; Rotimi e Jorde, 2010). A precisão pode ser maior com a utilização de 

marcadores com frequências de alelos muito diferentes em populações de 

diferentes regiões ou variantes funcionais que podem estar sob seleção 

diferencial. Todavia essa mesma precisão diminui para regiões geográficas 

intermediárias e indivíduos de ascendência mista (Tishkoff e Kidd, 2004).   

Conrad e Hurles (2007) previram corretamente que os SNPs e as STRs 

permaneceriam os principais marcadores para delimitar grupos e atribuir 

indivíduos a grupos específicos em virtude de seu número e simplicidade, dentre 

outras características específicas. Apesar disso, os indels também se mostraram 

eficientes e ganharam espaço à medida que os estudos se intensificaram 

(Zaumsegel et al., 2013). É válido ressaltar que em média, as STRs aleatórias 

(sem especificidade a uma dada população) são aproximadamente quatro a doze 

vezes mais informativas para inferir ancestralidade do que SNPs aleatórios, 

preferivelmente usados em confirmações pós-triagem por STRs (Liu et al., 2005). 
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O termo ancestralidade abriga múltiplos significados e é conveniente que 

seja bem esclarecido em um estudo. A ancestralidade biogeográfica ou global, 

por exemplo, refere-se à origem ancestral média de um indivíduo em todo seu 

genoma e pode ser resolvida utilizando marcadores genéticos autossômicos que 

fazem distinção entre grupos ancestrais, resultando em um mosaico de 

segmentos com representação proporcional de populações ancestrais (Shiver e 

Kittles, 2004; Royal et al., 2010; Martin et al., 2018). 

Em contrapartida, a linhagem ancestral faz referência às linhas de 

descendência materna e paterna e representam, portanto, uma pequena fração 

de toda a ancestralidade que um indivíduo carrega. As linhagens são obtidas pelo 

uso de marcadores haploides, representados, na espécie humana, pelo DNA 

mitocondrial (mtDNA) e pela região não-recombinante do cromossomo Y (NRY; 

do inglês Non-recombining Region of the Y), herdados materna- e paternalmente, 

respectivamente. Esses marcadores fornecem um alto nível de informações de 

ancestralidade devido à falta de recombinação, altas taxas de mutação e 

distribuições geográficas mais restritas em comparação com as regiões 

autossômicas (Shiver e Kittles, 2004; Royal et al., 2010; Calafell e Larmuseau, 

2017). 

Dentre os marcadores uniparentais acima citados, a região NRY do 

cromossomo Y tem se mostrado a mais popular por combinar genealogia genética 

e história familiar, devido as suas características particulares (Calafell e 

Larmuseau, 2017), conforme será mais detalhado a seguir. 

 

2.2  O cromossomo Y humano  

O cromossomo Y humano contém uma diversidade genética funcional 

notavelmente baixa dentre todos os cromossomos humanos. Com uma história 

evolutiva incomum, o Y teria evoluído de um cromossomo autossômico, em um 

processo de degeneração caracterizado pelo decaimento maciço da maioria de 

genes ativos presentes em seus ancestrais, conforme revelado por vários 

modelos evolutivos, porém preservando genes com funções específicas do sexo 

heterogamético (Lahn et al., 2001; Bachtrog, 2013; Jobling e Tyler-Smith, 2017).  

O cromossomo Y possui aproximadamente 60 Mb de tamanho, destes 

cerca de 23 Mb é formado por eucromatina e contém 43 genes de codificação de 
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proteínas, além de diversos pseudogenes (Kido e Lau, 2015; Jobling e Tyler-

Smith, 2017). As regiões pseudo-autossômicas de homologia com o X (PARs; do 

inglês Pseudoautosomal Regions) são os únicos segmentos que se recombinam 

e é compartilhado livremente entre os sexos. Além das PARs, a porção 

eucromática abriga ainda regiões de cópia única e regiões repetitivas, enquanto 

que a porção heterocromática consiste apenas de regiões altamente repetitivas e 

não abriga genes (Lahn et al., 2001; Kayser e Ballantyne, 2014). 

A anteriormente citada região NRY compreende aproximadamente 95% do 

cromossomo Y que não passa pela recombinação homóloga durante a meiose 

(Kayser e Ballantyne, 2014). Essa região é transmitida apenas para os 

descendentes masculinos e tende a ser estática devido à essa ausência de 

recombinação e, consequentemente, tem baixas taxas de variações, que são 

atribuídas à maior rotatividade das células germinativas masculinas em 

comparação com às femininas (Lahn et al., 2001). Por conseguinte, espera-se 

que os homens de uma mesma parentalidade paterna compartilhem uma região 

NRY idêntica, preservando um registro de sua história ancestral, e quaisquer 

mudanças presentes entre gerações subsequentes ocorram devido às mutações 

(Jobling e Tyler-Smith, 2003). 

Existem forças evolutivas únicas atuando sobre o cromossomo sexual 

masculino humano devido as suas particularidades, a exemplo da provável maior 

susceptibilidade à deriva genética e do reduzido tamanho populacional efetivo do 

Y em comparação aos demais cromossomos (sendo 1
4 ⁄ do tamanho populacional 

de qualquer autossômico e 1
3⁄  do cromossomo X), o que contribui para a menor 

diversidade de sequências nele observada. Adicionalmente, assume-se a 

reduzida ação da seleção natural do cromossomo Y em decorrência da ausência 

de recombinação, influenciando na fixação ou eliminação de mutações (Jobling e 

Tyler-Smith, 2003; Bachtrog, 2013). 

As regiões microssatélites presentes na região NRY, as Y-STRs, são 

marcadores moleculares comprovadamente eficientes para reconstruir a história 

evolutiva da população humana, estabelecer relações genealógicas e determinar 

a linhagem masculina em aplicações forenses (Kareem et al., 2015; Jobling e 

Tyler-Smith, 2017). A figura 1 evidencia a localização das 23 Y-STRs presentes 
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no kit comercial PowerPlex® Y23 System (Promega, Fitchburg, Wisconsin, USA), 

de uso comum na prática forense. 

 

Figura 1 - Posições relativas dos 23 loci Y-STR disponíveis no PowerPlex® Y23 
System. Os seis novos marcadores não presentes no antecessor Yfiler (17 loci) são 
mostrados em negrito. PAR1 e PAR2 são regiões pseudo-autossômicas nas 
extremidades do cromossomo Y que se recombinam com o cromossomo X. Fonte: 
Kareem et al. (2015) (modificado). 

 

2.2.1 Aplicabilidade dos marcadores Y-STRs: Haplótipos e haplogrupos do 

cromossomo Y 

Os marcadores Y-STRs são analisados em conjunto, e o resultado do teste 

gera uma combinação de números que representa os valores dos alelos dos 

marcadores DYS (nomenclatura que antecede os marcadores, sendo D para 

DNA, Y para cromossomo e S para segmento) em uma porção do DNA. Essas 

combinações de alelos Y-STRs ao longo do cromossomo formam um haplótipo, 

usado para identificar o haplogrupo de um indivíduo. Os haplogrupos são 

formados por um haplótipo que se correlaciona com outros através de 

polimorfismos binários de mutação lenta, geralmente os SNPs e consistem em 

informações genéticas comuns aos integrantes do grupo, remetendo ao seu 

ancestral comum mais recente (MRCA) (Jobling e Tyler-Smith, 2003, 2017; Mahal 

e Matsoukas, 2018; Navarro-López et al., 2021).  
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A taxa de mutação mais rápida das Y-STRs em comparação aos Y-SNPs 

permite que a primeira seja eficiente na discriminação entre linhagens paternas 

não relacionadas, enquanto que o último seja usado para estabelecer a árvore 

filogenética e traçar a origem de cada haplogrupo (Navarro-López et al., 2021).  

A diversidade e conhecimento prévio da taxa de mutação dos loci contribui 

para que a análise de haplótipos possa alcançar a correta interpretação dos perfis 

genéticos. Para tal, existem Y-STRs de lenta, média e rápida mutação, atendendo 

a aplicações específicas (Ballantyne et al., 2010; Calafell e Larmuseau, 2017).  

Na área forense o uso das Y-STRs é bem estabelecido e normalmente 

aplicado em casos de crimes sexuais, onde a contribuição genética masculina é 

evidenciada mesmo em pequenas quantidades (Roewer, 2019). Além de 

identificar o sexo masculino em uma mistura, o método também permite identificar 

a linhagem masculina ou a origem biogeográfica paterna onde não há 

correspondência de perfis STR autossômicos em amostras de cadáveres não 

identificados ou doadores de vestígios desconhecidos (Kayser e Ballantyne, 2014; 

Navarro-López et al., 2021). Os principais parâmetros estatísticos de interesse 

para validação forense dos loci estão descritos a seguir: 

• A diversidade gênica (DG) retrata a probabilidade de dois indivíduos 

escolhidos ao acaso na população terem alelos divergentes e é um parâmetro 

equivalente a heterozigosidade esperada nos STRs autossômicos (Butler, 2005). 

Quanto maior a diversidade gênica, mais diverso, e consequentemente mais 

informativo, será o marcador; 

• A diversidade haplotípica (DH) retrata a probabilidade de dois indivíduos ao 

acaso na população terem haplotípos divergentes (Excoffier, 2005); 

• A probabilidade de coincidência haplotípica (PCH) representa a 

probabilidade de dois homens selecionados ao acaso possuírem haplótipos 

idênticos e é calculado por 1 – DH (Piglionica, 2013); 

• Por fim, a capacidade de discriminação (CD) revela a eficiência do conjunto 

de marcadores em especificar linhagens de haplótipos de indivíduos não 

aparentados e é obtido pela razão entre número de haplótipos diferentes 

encontrados na amostragem e o número total de haplótipos (indíviduos) (Purps et 

al., 2014).  

Os loci Y-STRs contidos nos kits comerciais geralmente possuem 

moderada mutabilidade, sendo possível compará-los e selecionar os que 
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satisfazem a necessidade de resgatar registros históricos de parentalidade e 

genealogia genética. Isto representa uma vantagem técnica importante, uma vez 

que a recombinação existente entre os segmentos diploides das STR 

autossômicas pode reduzir a sensibilidade e a precisão desse método em casos 

onde a relação de parentesco está separada por algumas meioses, diminuindo a 

fração compartilhada do genoma autossômico (Calafell e Larmuseau, 2017). 

Esses marcadores também demonstram forte ligação geográfica, uma vez 

que ainda se observa nas sociedades modernas uma alta taxa de migração 

feminina ocasionada pelo casamento patrilocal, com a mulher se deslocando para 

o território nativo do homem. Como consequência, mais homens vivem na região 

onde nasceram, ou próximos a esta, aprimorando a diferenciação genética sobre 

a distância geográfica do cromossomo Y (Jobling e Tyler-Smith, 2003; Ballantyne 

et al., 2010; Calafell e Larmuseau, 2017). Dessa forma, as Y-STRS fornecem 

informações sobre eventos migratórios e ocupações territoriais formadoras das 

populações atuais nos estudos populacionais (Navarro-López et al., 2021).  

A região e o grupo étnico dos ancestrais paternos podem ser determinados 

com segurança, desde que existam dados de referência local representativos. 

Assim, o estabelecimento de bancos de dados populacionais acessíveis é um 

ponto crucial, sendo o maior deles o Y Chromosome Haplotype Reference 

Database (YHRD; Banco de Dados de Referência de Haplótipos do Cromossomo 

Y), que é um banco de dados de referência com perfis Y-STR anônimos de 

projetos de amostragem guiados por pesquisa acadêmica que se tornou uma 

plataforma online amplamente aceita para estudos populacionais revisados por 

pares (Roewer, 2019). 

Outro fator importante para que as Y-STRs possam discriminar e agrupar 

amostras nas linhagens paternas é que estas sejam previamente estabelecidas 

pela filogenia dos SNPs (Navarro-López et al., 2021). Para tal, o número 

crescente de Y-SNPs caracterizados nas duas últimas décadas contribuiu para 

estabelecer as relações filogenéticas e traçar a origem dos haplogrupos de Y 

através da reconstrução de eventos demográficos (Cruciani et al., 2011). 

Em 2002, o Y Chromosome Consortium 

(https://isogg.org/wiki/Y_Chromosome_Consortium) publicou uma única árvore de 

parcimônia, mostrando as relações entre 153 haplogrupos, com base em 

marcadores binários, sendo 18 clados principais nomeados de A-R, e 

https://isogg.org/wiki/Y_Chromosome_Consortium
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desenvolveu dois sistemas de nomenclatura padronizados. O primeiro é baseado 

em um sistema alfanumérico para definir os subclados hierárquicos dentro dos 

haplogrupos (ex. E1, E1a, E1a1) enquanto o segundo nomina os haplogrupos 

com base na mutação terminal que os definiu (ex. E-M75, correspondente a E2) 

(YCC, 2002).  

Nos anos seguintes, atualizações e revisões foram publicadas, como a de 

Karafet et al. (2008), que incluíram novos haplogrupos à árvore, dentre eles, dois 

ramos principais (S e T). Van Oven et al. (2014) apresentaram uma filogenia dos 

20 haplogrupos cuja árvore de referência visa a capacidade de discriminação 

global ideal com base em um conjunto fortemente reduzido que inclui apenas os 

Y-SNPs de maior resolução (Figura 2). 
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Figura 2 - Filogenia simplificada do cromossomo Y humano com nomenclatura do haplogrupo basal (em negrito) e marcadores Y-SNP definindo indicados 
nos ramos. O ancestral patrilinear comum mais recente de todos os humanos modernos (Y-MRCA) é indicado na parte superior. Os clados A e B de 
enraizamento mais profundo (à esquerda) são específicos para os africanos, apoiando assim a origem africana dos humanos modernos. Fonte:  Van Oven et 
al. (2014).
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2.3  A Ocupação humana no interior pernambucano e a diversidade da 

população brasileira 

 

Os primeiros grupos humanos a ocupar o Nordeste brasileiro em épocas 

pleistocênicas pertenciam a grupos mongoloides, assim como os demais 

habitantes das Américas. Esses paleoíndios se instalaram em comunidades 

ribeirinhas às margens do Rio São Francisco ou em ocupações de caçadores-

pescadores-coletores nas margens pernambucanas do rio, há pelo menos 8.000 

anos (Martin, 1998).  

Mais adiante no tempo, a miscigenação da população brasileira teve início 

com a chegada dos portugueses numa terra onde só havia nativos americanos. 

Nos anos que seguiram à chegada destes europeus, povos de outras nações 

também entraram no país. A princípio, e em maior escala devido ao comércio de 

escravos, os africanos, posteriormente italianos, espanhóis, alemães e imigrantes 

da Ásia e Oriente médio, em decorrência da abertura dos portos do país, a partir 

do final do século XIX, resultando na formação de uma das populações mais 

miscigenadas do mundo (IBGE 2007; 2008; Pena et al., 2011; Souza et al., 2019).  

No Nordeste do Brasil colônia, os índios ali presentes foram praticamente 

extintos devido a resistência que ofereciam às obras missioneiras, inicialmente 

pelos jesuítas, bem como a expulsão territorial para instalação das fazendas de 

gado no interior. Os índios foram então paulatinamente se afastando para as 

áreas mais afastadas do Vale do São Francisco (Martin, 1998). O interior de 

Pernambuco passou a abrigar uma sociedade formada pela camada populacional 

“excedente” do litoral da província de Pernambuco, funcionando como espaço de 

fuga de índios e negros que não se encaixavam na sociedade açucareira da 

época, mas também pelo interesse dos colonos em obter novas terras e títulos e 

da igreja em busca de expansão para a catequese (Jesus; Possamai, 2006).  

A região se desenvolveu aos passos do avanço econômico pelo cultivo 

principalmente do algodão, além de outras culturas, com a influência do rio São 

Francisco e suas bacias hidrográficas locais. A pecuária também se estabelece 

nesse contexto e em certo período se interioriza mais em direção ao Agreste e 

posteriormente ruma ao Sertão (Valença Ferraz, 2004).  
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Essa sociedade seguiu baseada numa tradicional relação entre o 

patrimônio privado e instituição da família, onde o casamento fornecia os meios 

(filhos; herdeiros legítimos) de manter a riqueza (bens) adquirida ao longo do 

tempo. Aos homens, especificamente, cabia a manutenção do vínculo de 

proteção e laços familiares, o que lhes tornavam “reféns” do lugar e perpetuar a 

condição de proprietários de terra, com registros históricos do século XIX 

relatando tais costumes (Valença Ferraz, 2004). Mais do que os bens, os 

herdeiros do sexo masculino recebiam também o registro da linhagem paterna a 

qual pertencia através do seu DNA. 

A diversidade genética do Brasil foi revisada por Manta et al. (2013) e 

Gontinjo et al. (2018) para inferir padrões de variação e diferenças entre 

comunidades com histórias particulares utilizando diversos tipos de marcadores 

moleculares. Segundo as revisões, apesar da contribuição diversificada, há um 

consenso acerca da origem predominantemente tri-híbrida da população 

brasileira, sabidamente formada por europeus, africanos e nativos americanos.  

Estes, por sua vez, dispersaram-se e interagiram entre si de forma 

heterogênea em todo o vasto território brasileiro, tornando a demografia de cada 

região única, com uma mistura genética de grau e extensão diversa (Pena et al., 

2011; Manta et al., 2013; Gontijo et al., 2018; Souza et al., 2019). Isso gerou, por 

exemplo, uma maior influência de raiz ameríndia no Norte, forte presença africana 

pela escravidão no Nordeste e maior imigração europeia no Sul (Pena et al., 

2011; Palha et al., 2012). 

As análises com marcadores uniparentais revelaram origens principalmente 

europeias para as linhagens masculinas do cromossomo Y, e principalmente 

africanas e ameríndias para as linhagens femininas do mtDNA (Alves-Silva et al., 

2000; Carvalho-Silva et al., 2001; Souza et al., 2019). Segundo Gontijo et al. 

(2018), os marcadores de linhagem não descrevem a completa complexidade do 

background de cada indivíduo, mas trazem informações específicas cujos 

marcadores autossômicos não o fazem.  

No que diz respeito à população do Nordeste, considera-se, com base na 

análise de indels, que essa população reflete a brasileira como um todo, com 

prevalência de ascendência europeia, seguida da africana e ameríndia (Manta et 

al., 2013). A proporção de ascendência europeia é a menor registrada (Pena et 
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al., 2011), porém há uma maior proporção de ancestralidade africana dentre as 

demais regiões brasileiras (Manta et al., 2013; Souza et al., 2019).  

Similarmente, a análise do mtDNA e de regiões NRY no Nordeste também 

revela predominância de linhagens maternas africanas e paternas europeias, 

como era esperado (Alves-Silva, 2000; Palha et al., 2012; Resque et al., 2016; 

Schaan et al., 2020). Todavia há uma menor distância genética, inferida pelo 

índice Fst, das patrilinhagens nordestinas com àquelas das populações da África 

Subsaariana e maior distância com populações de Portugal e França em 

comparação aos demais estados brasileiros, aproximando-se mais em direção à 

Europa Central, com maiores contribuições vindo possivelmente da Itália (Resque 

et al., 2016) ou da Península Ibérica na Europa Ocidental (Schaan et al., 2020). 

Apesar da literatura corroborante, existem limitações de amostragem que 

devem ser consideradas, como no trabalho de Manta et al. (2013), por exemplo, 

onde o Nordeste é representada apenas pelos estados de Pernambuco e 

Alagoas, cuja amostragem foi obtida em instituições de ensino e hospitais 

públicos e, por conseguinte, refletem uma porção limitada e possivelmente 

enviesada da população nordestina. Similarmente, Pena et al. (2011) 

representaram a região com outras duas fontes de amostragens, os estados do 

Ceará e Bahia, cujas coletas de amostras biológicas ocorreram em uma 

universidade pública e um banco de sangue, nesta ordem. 

Na investigação das patrilinhagens, os trabalhos mais recentes e de maior 

amplitude amostral também continham tais limitações. Resque et al. (2016) 

analisaram 41 Y-SNPs fazendo uso da amostragem de Palha et al. (2012), que 

representaram o Nordeste apenas pelos estados do Maranhão e Ceará. No 

estudo de Palha et al. (2012), também foram incluídas mais 30 amostras de 

Pernambuco. Schaan et al. (2020) analisaram 45 Y-SNPs em 280 nordestinos, 

dentre estes, apenas nove amostras eram procedentes de indivíduos 

pernambucanos. 

O trabalho de Jannuzzi et al. (2020) utilizou 141 amostras pernambucanas 

para analise com o kit comercial de 26 marcadores, sendo essa a investigação 

com melhor representatividade de Pernambuco encontrado até o momento, bem 

como com maior número de marcadores caracterizados. No entanto, as amostras 

foram registradas no YHRD para Recife (número de acesso YHRD: YA004379), e 

pode não representar o interior do estado. Adicionalmente, a inferência de 
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haplogrupos utilizando marcadores Y-SNPs foi realizada para uma fração da 

amostra total e a região Nordeste foi representada apenas pelas amostras do 

Maranhão.  

Diante da necessidade de ampliar as possibilidades de uma melhor 

representação desse estado em bancos de dados genéticos para fins diversos na 

pesquisa, bem como investigar informações adicionais sobre a composição 

genética dessa região, uma das primeiras a serem colonizadas no país, o 

conjunto de 23 marcadores Y-STRs (PowerPlex Y23) provaram uma maior 

eficiência para as amostras brasileiras em comparação aos demais kits 

comerciais disponíveis com números menores de loci Y-STRs (Palha et al., 2012).  

No trabalho de Palha et al. (2012) a capacidade de discriminação do kit 

aumentava e o compartilhamento de haplótipos entre as amostras reduzia à 

medida que mais loci foram inseridos. De fato, Roewer (2019) considera que os 

kits com 17 ou menos regiões Y-STRs são de baixa resolução, ao passo que a 

partir de 23 Y-STRs é possível obter alta resolução nas análises.  

Por fim, o banco de dados YHRD consta atualmente com pouco mais de 

1.500 haplotipos para a população brasileira utilizando o conjunto de 23 Y-STRs, 

amostrando apenas seis estados brasileiros. O estado de Pernambuco não está 

nesse conjunto (YHRD, 2021), o que ressalva a necessidade de análises com 

conjuntos de marcadores de alta resolução nesse estado. 
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3 OBJETIVOS 

 

3.1  Objetivo Geral  

Caracterizar as linhagens paternas de uma amostra da população de 

Pernambuco oriundas de três mesorregiões do estado, por meio de um conjunto 

de 23 marcadores microssatélites do cromossomo Y (Y-STRs). 

 

3.2  Objetivos específicos 

1. Identificar os diferentes haplótipos do cromossomo Y e calcular os 

parâmetros estatísticos forenses referentes aos loci Y-STRs; 

2. Comparar a eficiência do kit comercial de 23 marcadores (PPY23) com o 

seu antecessor de 17 (YFiler); 

3. Inferir, a partir dos haplótipos gerados, os haplogrupos e, 

consequentemente, determinar as principais etnias contribuintes nas 

populações dessas mesorregiões pernambucanas; 

4. Avaliar a distância genética da população do interior de Pernambuco em 

relação a outras brasileiras, bem como as populações relacionadas ao 

contexto histórico de ocupação local;  

5. Alimentar o banco de dados da população pernambucana com os 

marcadores genéticos supracitados e depositar os haplótipos para o banco 

de dados do cromossomo Y. 
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4 MATERIAL E MÉTODOS 

 

4.1 Local de estudo e amostragem 

A pesquisa foi desenvolvida no Laboratório de Bioinformática e Biologia 

Evolutiva da Universidade Federal de Pernambuco (LABBE-UFPE), cuja 

realização foi previamente aprovada pelo Comitê de Ética em Pesquisa da 

Universidade Federal de Pernambuco (protocolo número 2.625.726; CAAE 

84801518.1.0000.5208). A amostragem total foi composta por 172 indivíduos do 

sexo masculinos, o que equivale a aproximadamente 0,005% da população total 

de três mesorregiões de Pernambuco: São Francisco (SF), Sertão (SE) e Agreste 

(AG), e representa aproximadamente 0,01% dos homens, consistindo de 

indivíduos saudáveis, não aparentados, naturais e residentes das unidades 

amostradas.  

As coletas foram realizadas em cidades variadas e proporcionalmente mais 

representativas, por serem consideradas pontos estratégicos para obtenção de 

uma amostragem mais distribuída para as mesorregiões (SF= 32; SE= 56 e AG= 

84) (Figura 3).  

 

 

 

 

Figura 3 - Mapa do estado de Pernambuco destacando as três mesorregiões 
pontos das coletas e que configuram o interior do estado. 
 

4.2  Coleta de dados e material biológico 

Todas as amostras foram coletadas seguindo as recomendações éticas. 

Os indivíduos foram abordados em locais públicos e convidados a participar da 

pesquisa. Após assinatura do termo de consentimento livre e esclarecido (TCLE), 
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o material biológico foi colhido através da realização de uma punção digital, 

utilizando-se uma lanceta individual e estéril, e as gotas de sangue capilar 

(aproximadamente 100 μL) foram depositadas em um cartão absorvente (FTA, 

Whatman Bioscience), cuja composição contém substâncias químicas capazes de 

protegerem as moléculas de DNA da degradação de nucleases, além de 

preservar o papel da ação bacteriana (Butler, 2005). 

 

4.3  Obtenção do DNA e reação de amplificação 

O DNA genômico foi obtido dos leucócitos do sangue periférico de forma 

direta, sem extração de DNA. Discos de papel medindo 1,2 mm são obtidos dos 

cartões FTA, através de cortes realizados com o auxílio de um picotador (Harris 

Micro Punch - Whatman Bioscience) e, em seguida, depositados nos poços de 

placas de reação (MicroAmp® Optical 96-Well Reaction Plate (ThermoFisher 

Scientific) contendo os reagentes. Os 23 loci STR do cromossomo Y foram 

amplificados utilizando-se o sistema multiplex PowerPlex ®Y23 (Promega 

Corporation), contendo os seguintes loci: DYS19, DYS385a/b, DYS389I, 

DYS389II, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DYS438, DYS439, 

DYS448, DYS456, DYS458, DYS481, DYS533, DYS549, DYS570, DYS576, 

DYS635, DYS643 e Y-GATA-H4.  

A amplificação obedeceu às recomendações descritas no protocolo do 

fabricante, no entanto o volume final foi otimizado para 12,5uL, sendo 8,75μl de 

água (Amplification Grade), 2,5μl de PowerPlex® Y23 5X Master Mix e 1,25μl de 

PowerPlex® Y23 10X Primer Pair Mix. 

 

4.4  Eletroforese capilar e genotipagem 

Os produtos amplificados foram separados e detectados no equipamento 

ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied Byosistems, ThermoFisher Scientific), 

utilizando o polímero POP-4 (Applied Biosystems, Thermo Fischer Scientific) e 

capilar de 36 cm (Applied Biosystems, Thermo Fischer Scientific). As amostras 

foram preparadas em placa de 96 poços conforme recomendações do fabricante: 

1,0μl do produto resultante da PCR, 9,5μl de formamida HI-DI (Applied 

Biosystems) e 0,5μl de WEN ILS500 (Promega Corporation) 
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A desnaturação foi realizada no termociclador à 95ºC por três minutos e em 

seguida no freezer a -10ºC por mais três minutos. Por fim, os perfis genotípicos 

dos Y-STRs foram obtidos através do software GeneMapper® ID-X v.1.4 (Applied 

Byosistems, ThermoFisher Scientific). A tipagem ou classificação dos alelos foi 

efetuada por comparação com o Allelic Ladder fornecido com o kit. 

 

4.5  Parâmetros forenses e análise estatística genético-populacional 

O programa Arlequin v. 3.5.2.2 (Excoffier; Lischer, 2010) foi utilizado para 

as análises das frequências alélicas (FA), frequências haplotípicas (FH); 

diversidade gênica (DG), diversidade haplotípica (DH), capacidade de 

discriminação (CD) e probabilidade de coincidência haplotípica (PCH). 

A inferência dos haplogrupos foram realizados através da plataforma online 

Haplogroup predictor – HAPEST (www.hprg.com/hapest5). Os dados dos 

haplótipos foram organizados por ordem do marcador FTDNA e submetidos à 

versão do programa de 27 haplogrupos do software Haplogroup Predictor. O 

locus DYS549 não foi incluído na análise, uma vez que não faz parte dos 

marcadores FTDNA. Para os loci com duplicações, apenas um dos alelos integrou 

o haplótipo na inferência do respectivo haplogrupo. 

Os resultados da avaliação da distância genética pelo índice Fst, foram 

gerados pelo software Arlequin v. 3.5.2.2. Os seguintes critérios, comumente 

adotados nas publicações, foram levados em conta nos dados analisados: 1) foi 

considerado, na análise do DYS389, o valor resultante da subtração entre o 

comprimento dos alelos de DYS389II e de DYS389I; 2) o DYS385 foi removido da 

análise; 3) os alelos nulos, intermediários e duplicados foram colocados como 

dados ausentes. O gráfico MDS da distância Fst foi gerado utilizando o software 

Vegan v. 2.5-6. O valor de stress do gráfico foi Stress: 0.004327538. 

  

http://www.hprg.com/hapest5
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5 RESULTADOS 

 

A análise de 23 marcadores microssatélites presentes no cromossomo Y 

com o kit comercial PowerPlex Y23 (PPY23) em 172 amostras provenientes das 

mesorregiões Agreste, Sertão e São Francisco, no interior do estado de 

Pernambuco, revelou a presença de 170 haplótipos distintos, sendo 168 únicos e 

com frequência haplotípica (Fh) igual a 0,0179 no Sertão, 0,0119 no Agreste e 

0,0313 no São Francisco. Dois haplótipos apareceram duas vezes na 

amostragem, sendo compartilhados por dois indivíduos do Sertão (Fh = 0,0357) e 

dois do Agreste (Fh = 0,0238) (Apêndice A).  

As frequências alélicas, a quantidade de alelos e a diversidade gênica para 

os loci em cada umas das três mesorregiões são mostrados nas tabelas 1, 2 e 3. 

No total 184 alelos diferentes foram encontrados na amostragem, sendo 39 alelos 

duplos para o locus DYS385, característica já descrita para esse marcador (Purps 

et al., 2014). Outros alelos duplicados apareceram também nos marcadores 

DYS448 e DYS389 II, ambos no Sertão, ao passo que alelos intermediários, que 

compreende as repetições fracionárias, foram observados apenas no marcador 

DYS458 em todas as regiões. 
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Tabela 1 - Frequências alélicas, quantidade de alelos e diversidade gênica (DG) dos 23 marcadores Y-STR obtidos com o Powerplex®Y 23 nas amostras 
do Agreste. 

 

 

DYS576 DYS389I DYS448 DYS389II DYS19 DYS391 DYS481 DYS549 DYS533 DYS438 DYS437 DYS570 DYS635 DYS390 DYS439 DYS392 DYS643 DYS393 DYS458 DYS456 YGATAH4 DYS385

7 0,0119 10, 14 0,0238

8 0,0238 10, 15 0,0238

9 0,0476 0,0119 0,0833 0,1548 11, 11 0,0119

10 0,5476 0,0238 0,0595 0,3452 0,0595 0,3452 0,0238 11, 12 0,0119

11 0,0119 0,3810 0,1667 0,3214 0,1190 0,3929 0,4286 0,1190 0,3452 11, 13 0,0357

12 0,2143 0,0119 0,4524 0,4762 0,4167 0,4286 0,0714 0,2381 0,1786 0,5833 11, 14 0,2262

13 0,6071 0,1310 0,0119 0,2500 0,1190 0,0238 0,0833 0,4048 0,0833 0,6310 0,0119 0,0714 0,0476 11, 15 0,0714

14 0,0119 0,1548 0,5119 0,0952 0,0119 0,0119 0,3929 0,0238 0,0714 0,0238 0,1667 0,0833 12, 12 0,0238

15 0,0595 0,0119 0,2976 0,0119 0,4881 0,0119 0,0119 0,0238 0,0238 0,1429 0,4643 12, 13 0,0119

16 0,2143 0,0476 0,1190 0,1310 0,2262 0,2976 12, 14 0,0238

16.2 0,0119 12, 15 0,0119

17 0,2619 0,0119 0,3452 0,0119 0,3095 0,0714 12, 16 0,0119

17.2 0,0238 12, 19 0,0119

18 0,2500 0,0595 0,2381 0,2024 13, 13 0,0357

18.2 0,0357 13, 14 0,0595

19 0,1667 0,4524 0,1310 0,0238 13, 15 0,0595

20 0,0238 0,3214 0,0714 0,0833 0,0119 0,0119 0,0119 13, 16 0,0238

21 0,0119 0,1310 0,1310 0,0357 0,2500 0,0952 13, 17 0,0476

22 0,0238 0,3690 0,0238 0,1071 0,1310 13, 18 0,0238

23 0,0119 0,1667 0,0119 0,4762 0,2738 13, 19 0,0119

24 0,0595 0,0714 0,3571 14, 14 0,0238

25 0,0595 0,1071 14, 15 0,0119

26 0,0119 0,0833 0,0238 14, 16 0,0119

27 0,0238 0,0357 14, 17 0,0119

28 0,1071 0,0714 15, 15 0,0238

29 0,5000 0,0238 15, 16 0,0119

30 0,2262 15, 19 0,0119

31 0,1190 15, 20 0,0119

32 0,0119 16, 16 0,0357

16, 17 0,0119

17, 17 0,0119

17, 18 0,0357

17, 20 0,0119

19, 20 0,0119

Σ frequências 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

N indivíduos 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84 84

N alelos 8 5 6 7 5 5 9 6 6 6 3 9 6 7 6 5 8 4 10 6 4 34

DG 0,8003 0,5680 0,6787 0,6804 0,6374 0,5591 0,8075 0,7037 0,6598 0,6936 0,6004 0,7920 0,6954 0,7682 0,6586 0,6495 0,7871 0,5482 0,7983 0,6867 0,5442 0,9334

Alelos
Marcadores
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Tabela 2 - Frequências alélicas, quantidade de alelos e diversidade gênica (DG) dos 23 marcadores Y-STR obtidos com o Powerplex®Y 23 nas amostras 
do Sertão. 

 

 

 

DYS576 DYS389I DYS448 DYS389II DYS19 DYS391 DYS481 DYS549 DYS533 DYS438 DYS437 DYS570 DYS635 DYS390 DYS439 DYS392 DYS643 DYS393 DYS458 DYS456 YGATAH4 DYS385

8 0,0179 9, 12 0,0179

9 0,0536 0,0179 0,1429 0,0714 10, 13 0,0357

10 0,4643 0,0179 0,0536 0,3036 0,0893 0,6071 0,0714 11, 12 0,0357

11 0,0357 0,4464 0,0893 0,2143 0,1250 0,3750 0,3214 0,1250 0,4107 11, 13 0,0179

12 0,1607 0,0179 0,0357 0,3929 0,6071 0,3393 0,3750 0,0893 0,1786 0,2143 0,4643 11, 14 0,3750

13 0,0179 0,5893 0,1429 0,4643 0,0536 0,0893 0,1250 0,5357 0,0179 0,6250 0,0536 0,0536 11, 15 0,0179

14 0,0179 0,2143 0,5179 0,0357 0,0357 0,3750 0,0357 0,0536 0,1250 0,0536 11, 17 0,0179

15 0,0357 0,2143 0,5357 0,0179 0,0357 0,1429 0,4821 11.2, 14 0,0179

16 0,0714 0,0893 0,0714 0,0179 0,1429 0,2679 12, 12 0,0179

16.2 0,0179 12, 13 0,0179

17 0,1964 0,0179 0,0179 0,4464 0,3750 0,1250 12, 14 0,0179

17.2 0,0179 12, 19 0,0179

18 0,4286 0,0357 0,1964 0,0179 0,2321 0,0179 13, 13 0,0179

19 0,1607 0,5179 0,0179 0,1786 0,0179 0,0536 13, 14 0,0357

19, 20 0,0179 13, 15 0,0714

20 0,0714 0,2679 0,0357 0,0357 0,0893 0,0179 13, 16 0,0179

21 0,1607 0,0357 0,0536 0,1607 13, 17 0,0536

22 0,4107 0,0357 0,1429 0,0714 13, 18 0,0536

23 0,1429 0,0179 0,3929 0,3750 14, 14 0,0179

24 0,1071 0,1607 0,4464 14, 15 0,0179

25 0,1250 0,0179 0,0893 14, 17 0,0179

26 0,0357 0,0179 15, 15 0,0357

27 0,0357 0,0357 15, 16 0,0179

28 0,1250 0,0536 15, 20 0,0179

28, 29 0,0179 16, 16 0,0179

29 0,3571

30 0,3571

31 0,1071

Σ frequências 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

N indivíduos 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56 56

N alelos 8 4 5 6 6 4 10 5 7 5 4 9 8 5 5 4 5 4 8 6 4 25

DG 0,7532 0,5903 0,6442 0,7292 0,6688 0,5916 0,7896 0,6318 0,5883 0,7623 0,5773 0,7370 0,7786 0,6584 0,7065 0,6097 0,5890 0,5565 0,7747 0,6864 0,6188 0,8532

Alelos
Marcadores
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Tabela 3 - Frequências alélicas, quantidade de alelos e diversidade gênica (DG) dos 23 marcadores Y-STR obtidos com o Powerplex®Y 23 nas amostras 
do São Francisco. 

 

 

DYS576 DYS389I DYS448 DYS389II DYS19 DYS391 DYS481 DYS549 DYS533 DYS438 DYS437 DYS570 DYS635 DYS390 DYS439 DYS392 DYS643 DYS393 DYS458 DYS456 YGATAH4 DYS385

8 0,0313 0,0313 11, 13 0,0313

9 0,0938 0,0313 0,0625 0,0938 11, 14 0,1875

10 0,4375 0,0313 0,0625 0,3750 0,0938 0,5000 0,0313 11, 15 0,0938

11 0,4688 0,0313 0,3438 0,1250 0,4063 0,4063 0,0313 0,0313 0,0313 0,4063 12, 12 0,0313

12 0,1563 0,5313 0,4375 0,4063 0,3125 0,0625 0,3125 0,1563 0,4688 12, 13 0,0313

13 0,5625 0,1875 0,3438 0,1250 0,0313 0,1563 0,4688 0,0313 0,5313 0,0938 0,0938 12, 14 0,0625

14 0,2813 0,3750 0,0313 0,4375 0,0313 0,0313 0,2188 0,1250 12, 15 0,0313

15 0,0938 0,3125 0,4375 0,0313 0,0625 0,2188 0,4375 12, 16 0,0313

16 0,1250 0,0938 0,1250 0,1563 0,2500 0,2500 13, 14 0,0625

17 0,1875 0,0313 0,4063 0,2813 0,0625 13, 15 0,0625

17.2 0,0313 13, 17 0,0938

18 0,3750 0,1250 0,1875 0,1875 13, 18 0,0938

19 0,1875 0,3750 0,0625 0,0313 13, 19 0,0313

20 0,0313 0,3750 0,0938 0,0313 14, 14 0,0313

21 0,0625 0,0313 0,2500 0,0625 14, 15 0,0313

22 0,4063 0,0313 0,1563 0,0938 14, 16 0,0313

23 0,0625 0,2813 0,0313 0,4688 0,1875 15, 18 0,0313

24 0,1250 0,0938 0,5625 16, 17 0,0313

25 0,0625 0,0938

27 0,0313

28 0,0938 0,0625

29 0,3750 0,0313

30 0,2813

31 0,2188

32 0,0313

Σ frequências 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

N indivíduos 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32

N alelos 6 3 5 5 5 3 7 6 5 5 3 8 5 5 5 5 6 5 6 6 4 18

DG 0,7883 0,5988 0,7177 0,7460 0,7399 0,5988 0,7540 0,6149 0,6915 0,6956 0,6210 0,7843 0,7056 0,6472 0,7258 0,6290 0,6613 0,6613 0,7984 0,7399 0,6250 0,9456

Alelos
Marcadores
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Os valores de diversidade gênica (DG) excederam 0,5 para todos os 23 

marcadores do PPY23, e foram em média 0,6932 no Agreste, 0,6687 no Sertão e 

0,7041 no São Francisco. Como era esperado, o marcador DYS385 que amplifica 

simultaneamente dois alelos apresentou maior valor de DG para todas as três 

representações populacionais (SE = 0,8532, AG = 0,9334 e SF = 0,9456). O 

DYS481 foi o segundo marcador mais polimórfico no Sertão (0,7896) e no Agreste 

(0,8075) e o DYS458 na mesorregião do São Francisco (0,7984) (Gráficos 1, 2 e 

3). 

Gráfico 1 - Valores de diversidade gênica (DG) encontrados para os 
23 marcadores Y-STRs nas amostras do Agreste. 

 

 

Gráfico 2 - Valores de diversidade gênica (DG) encontrados para os 
23 marcadores Y-STRs nas amostras do Sertão. 
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Gráfico 3 - Valores de diversidade gênica (DG) encontrados para os 
23 marcadores Y-STRs nas amostras do São Francisco. 

 

Na análise dos parâmetros forenses, a diversidade haplotípica (DH) 

mostrou valores iguais a 0,9997 no Agreste, 0,9993 no Sertão e 1,0 no São 

Francisco para o PPY23. Similarmente, a capacidade de discriminação (CD) 

obtida no presente trabalho foi de 0,9881 no Agreste, 0,9821 no Sertão e 1,0 no 

São Francisco (Tabela 4). Em contrapartida, a probabilidade de coincidência 

haplotípica (PCH) revelou valores de 0,0003 no Agreste, 0,0006 no Sertão e 0,0 

no São Francisco. 

  

Tabela 4 - Valores para os parâmetros forenses analisados nas três mesorregiões 
do interior de Pernambuco, com os dados obtidos para as análises de 23 e 17 
marcadores, PPY23 e Yfiler respectivamente. DG: diversidade gênica média; 
Nhap: número de haplótipos obtidos; DH: diversidade haplotípica; CD: capacidade 
de discriminação e PCH: probabilidade de coincidência haplotípica. 

Agreste Sertão S. Francisco

N 84 56 32

DG (PPY23) 0,6932 0,6687 0,7041

Nhap 83 55 32

DH 0,9997 0,9994 1,0000

CD 0,9881 0,9821 1,0000

PCH 0,0003 0,0006 0,0000

DG (Yfiler) 0,6688 0,6754 0,6997

Nhap 81 55 32

DH 0,9991 0,9994 1

CD 0,9643 0,9821 1

PCH 0,0009 0,0006 0

População



41 
 

 

Ao comparar os dados obtidos para os parâmetros forenses com o kit 

comercial YFiler, contendo 17 dos 23 marcadores analisados no PPY23, é 

possível observar uma variação sútil ou nenhuma variação nos valores de DG, 

DH e CD para os três grupos populacionais (Gráficos 4a, b, c e d). A diferença 

mais acentuada foi o compartilhamento de outros dois haplótipos entre os 

indivíduos do Agreste, totalizando três compartilhamentos para o conjunto de loci 

do YFiler e apenas um nessa mesorregião para o PPY23 (Tabela 4). 

 

Gráfico 4 - Comparação dos parâmetros forenses obtidos para os sistemas 
multiplex de 23 e 17 marcadores, PPY23 e Yfiler respectivamente, nas três 
mesorregiões de PE. DG: diversidade gênica média; DH: diversidade 
haplotípica; CD: capacidade de discriminação e PCH: probabilidade de 
coincidência haplotípica. 

 

Com auxílio da ferramenta online Haplogroup predictor – HAPEST foi 

realizada a inferência dos haplogrupos com base em dados Y-STR de cada 

amostra. Assim, os 170 haplótipos foram classificados em seu respectivo 

haplogrupo, sendo reunidos nos 13 haplogrupos a seguir: R1b, J1, E1b1b, E1b1a, 

Q, G2a, I1, I2b1, I2a1, R1a, J2b, I2a (xI2a1) e L (Tabela 5; Gráfico 5). O 

haplogrupo R1b foi o mais prevalente em todas as três mesorregiões, totalizando 

46,51% da amostragem total, seguido do haplogrupo E1b1b e do J1, ambos 



42 
 

 

presentes em 11,63% do total de indivíduos amostrados nas três regiões. O 

haplogrupo L foi o mais raro, aparecendo apenas em um indivíduo do Sertão 

(0,58%). 

 

Tabela 5 - Relação dos haplogrupos presentes na população 
masculina do interior de Pernambuco. N indv: nº absoluto de 
indivíduos; N% indv: nº relativo de indivíduos; AG: Agreste; SE: 
Sertão e SF: São Francisco. 

 

 

Gráfico 5 - Representatividade dos haplogrupos presentes na 
população masculina do interior de Pernambuco. 

 

 

Haplogrupos N indv N% indv AG (%) SE (%) SF (%)

R1b 80 46,51 46,43 48,21 43,75

J1 20 11,63 11,90 14,29 6,25

E1b1b 20 11,63 10,71 10,71 15,63

E1b1a 9 5,23 10,71 0,00 0,00

Q 9 5,23 3,57 7,14 6,25

G2a 9 5,23 5,95 3,57 6,25

I1 7 4,07 4,76 3,57 3,13

I2b1 5 2,91 2,38 1,79 6,25

I2a1 5 2,91 1,19 3,57 6,25

R1a 3 1,74 1,19 1,79 3,13

J2b 2 1,16 1,19 0,00 3,13

I2a (xI2a1) 2 1,16 0,00 3,57 0,00

L 1 0,58 0,00 1,79 0,00

Total 172 100,0 100,0 100,0 100,00
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As comparações populacionais foram feitas entre as três mesorregiões do 

interior de Pernambuco com amostras brasileiras e estrangeiras com dados 

publicados que incluem as 23 Y-STRs no YHRD. As amostras brasileiras foram 

oriundas dos estados do Amazonas (duas amostragens, uma delas referente à 

população de nativos americanos de São Gabriel da Cachoeira), São Paulo e Rio 

de Janeiro. Além dessas, amostras de origem europeia, africana e de populações 

das américas foram comparadas (Tabela 6; Figura 4).  

As maiores distâncias Fst para o interior de Pernambuco foram para as 

duas amostragens africanas (0,16348 – 0,25002), e as menores distâncias foram 

para as populações europeias (Portugal, Holanda e Espanha) e amostras de 

indivíduos de países americanos com descendência considerada europeia (Costa 

Rica, Paraguai, Argentina e Estados Unidos da América), além das demais 

populações brasileiras, exceto para a de nativos americanos em São Gabriel da 

Cachoeira. 

 

Tabela 6 - Distância genética pelo índice Fst entre as mesorregiões do 
Agreste (AG), Sertão (SE) e São Francisco (SF), em Pernambuco, com 

populações brasileiras e de outros países. BR: Brasil (área sombreada). 

Origem Etnia AG SE SF

BR: Amazonas 0,00158 0,00104 -0,0021

BR: S.G. da Cachoeira Nativo americano 0,07473 0,06827 0,06339

BR: Rio de Janeiro -0,0006 0,00803 0,00097

BR: São Paulo -0,0013 0,00279 -0,0036

Estados Unidos Americano Africano 0,06552 0,09124 0,07301

Estados Unidos Americano Asiático 0,06319 0,07955 0,06271

Estados Unidos Americano Europeu 0,01398 0,00736 0,0152

Estados Unidos Americano Hispânico 0,00575 0,00457 -0,0007

Bolívia Mestiço 0,09094 0,08358 0,08003

Bolívia Nativo americano 0,12838 0,13498 0,12557

Argentina Europeu -5E-05 -0,0012 -0,0042

Peru 0,04771 0,03648 0,03899

Paraguai 0,00722 0,00089 0,00318

Panama 0,0104 0,01746 0,00688

Costa Rica 0,00372 0,00175 -0,0048

Espanha 0,01657 0,00667 0,01279

Portugal (Central) -0,0011 0,00422 -0,0005

Portugal (Norte) 0,00333 -0,0004 -0,0024

Portugal (Sul) 0,00444 0,0036 0,00287

Holanda 0,01243 0,01212 0,01513

África do Sul Africano 0,16348 0,20222 0,18408

Zimbábue 0,20454 0,25002 0,22902
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Figura 4 -  Gráfico MDS da distância Fst evidenciando a proximidade genética entre as mesorregiões pernambucanas e demais populações 
brasileiras, especialmente europeias. Seta indicando a população de nativos americanos da Amazônia. AG = Agreste; SE = Sertão; SF = São 
Francisco;  AM = Amazonas; SP = São Paulo; RJ = Rio de Janeiro;  AR = Argentina; CR = Costa Rica;  HO = Holanda; EE = EUA Americano 
europeu;  EP =  Espanha;  PS = Portugal (Sul); PN = Portugal (Norte); PC = Portugal (Central); PR = Paraguai; EH = EUA Americano 
hispânico; PA = Panamá; ES = EUA Americano asiático; EA = EUA Americano africano; AF = África do Sul; ZI = Zimbabwe;  PU = Peru; SG = 
São Gabriel da Cachoeira; BM = Bolívia (mestiço) e BN = Bolívia (Nativo americano).
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6 DISCUSSÃO 

 

O uso das Y-STRs pode beneficiar a resolução de questões especificas 

ligadas ao âmbito cível e criminal, entretanto, para que esses marcadores sejam 

utilizados pelas polícias científicas ou pelos laboratórios forenses, é necessário 

que estejam validados em determinada população local, haja vista a necessidade 

de conhecer o comportamento desses marcadores nas diferentes populações a 

fim de obter um resultado altamente confiável, que minimizem a possibilidade de 

uma identificação errônea. 

Assim, todos os parâmetros analisados para os marcadores evidenciaram 

a eficiência do kit PowerPlex Y23 na fração da população pernambucana, 

revelando uma alta diversidade gênica para os loci presentes, alta capacidade de 

discriminar haplótipos entre indivíduos aleatórios na população e baixa 

probabilidade de coincidir um mesmo haplótipo para dois indivíduos não 

aparentados. Somando a escassez de dados utilizando o conjunto de 23 Y-STRs 

para Pernambuco no banco de dados YHRD (YHRD, 2021), a análise em 172 

indivíduos do interior do estado mostra relevância na validação do kit para uso 

pela polícia científica brasileira. 

Os resultados obtidos a partir da análise do conjunto de 23 marcadores 

moleculares presentes no PPY23 em amostras de três mesorregiões 

pernambucanas permitiram individualizar a linhagem de 97,67% dos homens 

amostrados, ao passo que o kit comercial YFiler, com 17 marcadores, possibilitou 

diferenciar 95,34% das linhagens desses indivíduos não aparentados. 

Um maior número de haplótipos únicos obtidos pelo PPY23 versus YFiler 

também foi encontrado por Purps et al. (2014) e Lazim et al. (2020). Esse 

resultado seria consequência do maior número de marcadores do kit, bem como 

da escolha preferencial de marcadores com maior poder discriminatório (Purps et 

al., 2014). Dentre os cinco loci com maior diversidade gênica, incluindo o 

DYS385, três são específicos do PPY23, a saber: DYS481, DYS570 e DYS576. 

Esses loci também estiveram entre os marcadores mais informativos nos 

trabalhos de Purps et al. (2014), Ambrosio (2019), Lazim et al. (2020) e Da Fré et 

al. (2015). 
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Os loci DYS570 e DYS576 são constituídos de repetições simples de 

tetranucleotídeos [(TTTC)14-24 e (AAAG)13-22 respectivamente] e considerados 

marcadores de rápida mutação, com taxas mutacionais na ordem de grandeza de 

10-2, estando entre os mais elevados dentre os disponíveis no YHRD. Essa classe 

de marcadores fornecem uma diferenciação masculina relativamente aumentada, 

capaz de levar a análise forense para além da diferenciação de linhagens 

masculinas, podendo distinguir membros de uma mesma linhagem paterna e 

alcançar a identificação do indivíduo masculino (YHRD, 2021; Ballantyne et al., 

2012; 2010).  

Em contrapartida, o locus DYS481 é uma repetição simples de 

trinucleotídeos [(CTT)N] que indicou alta informatividade nas análises de D’Amato 

et al. (2010) devido a presença de frequências alélicas diferenciais entre grupos 

populacionais, mais especificamente entre o inglês europeu e outros grupos, 

sugerindo potencial desse marcador para inferência de ancestralidade. Outros 

marcadores caracterizam-se por apresentarem variações alélicas com mais 

frequência e, sabidamente, algumas áreas do genoma humana são mais 

propensas a alterações no DNA. Os marcadores DYS448, DYS389 II e DYS458 

apresentaram variações alélicas nesse trabalho.  

A ocorrência de alelos adicionais pode ser consequência de uma 

duplicação do locus seguida por um evento mutacional que modifica o número de 

repetições (Jannuzzi et al., 2020). Nesse contexto o locus DYS448, que apareceu 

com uma duplicação, está inserido na região do fator de azoospermia C (AZFc), 

no braço longo do cromossomo Y (Yq11.23). Essa região contém genes 

específicos para a espermatogênese e é uma área susceptível a rearranjos 

cromossômicos, podendo inclusive ocasionar efeitos fenotípicos (Turrina et al., 

2015; Ravasini et al., 2021). Vários casos de duplicação ou exclusão foram 

relatados para o marcador DYS448 (Dente et al., 2019; Aliferi et al., 2018; Turrina 

et al., 2015; Ambrosio, 2019; Della Rocca et al., 2020; Jannuzzi et al., 2020).  

Dente et al., (2019) mostraram que entre as variações alélicas analisadas, 

as duplicações no marcador DYS448 eram particularmente comuns em uma 

amostra de indivíduos portugueses de descendência africana. Ao passo que as 

duplicações encontradas por Aliferi et al. (2018), somadas a outras citadas por 
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eles, sugeriu um fenômeno específico presente em aproximadamente 1% 

(0,0095) dos indivíduos negros da população britânica. Concomitantemente, Della 

Rocca et al. (2020) encontraram 24 (de um total de 30) duplicações para o 

DYS448 em indivíduos africanos, todas estavam associadas ao haplogrupo E1a, 

sendo um padrão relativamente comum na África. 

Outro locus que apresentou uma duplicação nesse trabalho foi o DYS389 

II, fato esse também registrado na literatura. No trabalho de Valverde et al. (2012) 

um indivíduo residente, porém não-autóctone do país Basco, apresentou a 

mesma duplicação nesse marcador, cujos os alelos 28 e 29 coincidiram com os 

encontrados aqui em um indivíduo do Sertão. Dois indivíduos de São Paulo 

(Brasil) também apresentaram duplicações para o marcador em questão no 

trabalho de Soares-Vieira et al. (2008). Em um deles a duplicação ocorreu 

simultaneamente com o locus DYS389 I. 

Adicionalmente, as variantes alélicas do tipo alelos intermediários em 

DYS458 foram observados aqui e em diversos outros trabalhos, tendo vários 

registros no banco de dados YHRD, sendo relativamente comum. Ferri et al. 

(2008) caracterizaram ao nível molecular os alelos fracionários 0.2 (ex. 17.2; 18.2; 

20.2, etc.) para esse marcador, bem como sua distribuição mundial. Os resultados 

sugeriram uma origem comum para a variante 0.2, com origem provável no 

Oriente Médio ou África Oriental, sendo um polimorfismo estável com 

perspectivas para estudos populacionais. Todos os cromossomos contendo a 

variante por eles investigados se agruparam no haplogrupo J1. Da mesma forma, 

todos os sete haplótipos contendo as variações 0.2 (2/SE, 4/AG e 1/SF) aqui 

identificadas para o interior de Pernambuco estão reunidas nesse mesmo 

haplogrupo (J1). 

Quanto à inferência de haplogrupos, estes são inferidos pelo software com 

base na associação de frequências de haplótipos presente em cada haplogrupo e 

disponíveis nas bases de dados (Jannuzzi et al., 2020). Apesar disto, diversos 

trabalhos estão em consenso sobre a predominância do haplogrupo R1b na 

população brasileira, bem como a presença dos demais também encontrados 

para o interior de Pernambuco (este trabalho), com algumas confirmações por Y-
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SNPs (Francez et al., 2012; Resque et al., 2016; Bottino et al., 2019; Jannuzzi et 

al., 2020; Schaan et al., 2020). 

O haplogrupo E é o mais mutacionalmente diverso, sendo também o 

terceiro mais comum na África, seguido dos dois mais basais e restritos a essa 

região, os haplogrupos A e B (Karafet et al., 2008; Chiaroni et al., 2009). Os 

haplogrupos G, I, J e L geralmente são geograficamente mais restritos (Europa, 

Oriente Médio e partes da Ásia Ocidental com várias extensões, especialmente 

para a Arábia e a Índia). O haplogrupo Q tem origem asiática, porém é bem 

estabelecido nas Américas e caracteriza a ancestralidade de nativos americanos 

(Chiaroni et al., 2009). Enquanto o Haplogrupo R povoou a Ásia Central e 

Ocidental e uma grande parte da Europa, com as sublinhagens R1b atingindo as 

maiores frequências na Europa Ocidental, com frequências consideráveis também 

na Ásia e África, ao passo que o R1a prevalece na Europa Oriental e Ásia Central 

e do Sul (ISOGG, 2021; Myres et al., 2011; Underhill et al., 2015).  

A prevalência de linhagens do cromossomo Y mais frequentes em países 

Europeus, com contribuições africanas e uma pequena representação de nativos 

americanos (haplogrupo Q; 5,23%), inferidas para o interior do estado de 

Pernambuco condiz com a história local revisada, com os primeiros povos 

(nativos americanos) sendo praticamente extintos no Brasil colônia pelos 

portugueses, que almejavam ocupar terras para agricultura e pecuária, além de 

uma porção menor de africanos que buscavam abrigo no interior do estado após 

fugir da condição escrava nas lavouras na capital pernambucana. Assim, a 

inferência de haplogrupos com base nos haplótipos de 23 Y-STRs revelaram um 

pouco da miscigenação já bem caracterizada para a população brasileira e de 

acordo com sua história, e agora também para amostras do interior de 

Pernambuco. 

Para a análise de distância genética, Resque et al. (2016) mostram que as 

populações brasileiras estavam a uma menor distância Fst com os europeus e 

distâncias significativamente maiores com amostras africanas e nativo 

americanas. As amostras nordestinas, representadas pelos estados de Ceará e 

Maranhão, divergiram significativamente de Portugal e França e se aproximaram 

mais das populações do centro-europeu, com maiores contribuições vindo da 
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Itália. Para Schaan et al. (2020), as amostras nordestinas, representadas pelos 

estados do Ceará, Maranhão e Pernambuco (para esse último, nove amostras), 

estiveram mais próximas das populações da Península Ibérica e outras 

populações da Europa Ocidental (Espanha, Portugal, França, Itália, Alemanha e 

Holanda).  

O trabalho de Jannuzzi et al. (2020) mostrou uma proximidade maior de 

todas as populações brasileiras com os europeus (com Pernambuco em uma 

posição mais distante dentre as demais), principalmente da Península Ibérica, em 

seguida os africanos e por fim os nativos americanos. Os autores constataram 

que as amostras de 11 populações de estados brasileiros mostraram alta 

homogeneidade, revelada por valores de distância Fst extremamente baixos.  

As amostras do interior de Pernambuco analisadas mostraram baixa 

distância entre si e maior proximidade com as populações europeias e 

americanas, de colonização histórica europeia, em consenso com os achados 

mais recentes. Todavia, entre africanos e nativos americanos, as amostras 

brasileiras, incluindo pernambucanas, estavam mais próximas dos africanos nos 

trabalhos de Resque et al. (2016) e Jannuzzi et al. (2020), ao passo que para as 

amostras do interior de Pernambuco (esse trabalho) houve menor distância 

genética com populações nativas sul-americanas. 

As proporções de sublinhagens do haplogrupo Q que caracteriza as 

origens nativo-americanas foram 1,92% (N = 416; Brasil) em Jannuzzi et al. 

(2020), 2,5% (N = 280; Nordeste) em Schaan et al. (2020) e 3,1% (N = 1217; 

Brasil) em Resque et al. (2016). Para o interior de Pernambuco essa proporção foi 

de 5,23%, o que resgata raízes dos primeiros indígenas como parte importante e 

ainda atuante na história local.
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7 CONCLUSÕES 

 

1. A análise dos 170 haplótipos distintos obtidos para o interior de 

Pernambuco e os valores de DG, DH, CD e PCH obtidos demostrou que o 

sistema multiplex PowerPlex-Y23 é eficiente para a diferenciação de indivíduos 

masculinos não aparentados, naturais e filhos de pais naturais do interior de 

Pernambuco, condizentes com sua validação para uso forense no interior do 

estado.  

2. Os dados obtidos revelaram um maior poder discriminatório para esse kit, 

em comparação com seu antecessor de 17 marcadores Y-STRs, tornando-o mais 

indicado para a prática investigativa.  

3. A inferência de haplogrupos baseada em haplótipos dos Y-STRs 

corroborou com a estrutura de patrilinhagens já indicada para os demais estados 

brasileiros, bem como com a história local de ocupação de terras interioranas, 

com uma maior representatividade de haplogrupos de predominância europeia, 

especialmente o R1b, seguido daqueles africanos e com uma menor contribuição 

ameríndia. 

4. Há pouca distância genética entre o interior de Pernambuco e as demais 

regiões brasileiras, e maior proximidade destas com as populações europeias e 

americanas, de colonização histórica europeia. Em segundo plano, estão as 

populações nativas sul-americanas, e por fim as africanas. 

5. Os haplótipos obtidos pelo PPY23 nas amostras do interior de Pernambuco 

foram depositados na plataforma YHRD, a fim de melhorar a representatividade 

do Estado naquela base de dados. 
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APÊNDICE A - HAPLÓTIPOS E FREQUÊNCIAS HAPLOTÍPICAS

 
SERTÃO Fh 

H24 0,017857 

H26 0,017857 

H32 0,017857 

H42 0,017857 

H51 0,017857 

H53 0,017857 

H55 0,017857 

H58 0,017857 

H59 0,017857 

H63 0,017857 

H67 0,017857 

H70 0,017857 

H71 0,017857 

H82 0,017857 

H83 0,017857 

H84 0,017857 

H85 0,017857 

H90 0,017857 

H98 0,017857 

H112 0,017857 

H129 0,017857 

H134 0,017857 

H142 0,017857 

H151 0,017857 

H152 0,017857 

H165 0,017857 

H169 0,017857 

H179 0,017857 

H184 0,017857 

H188 0,017857 

H195 0,017857 

H203 0,017857 

H204 0,017857 

H205 0,035714 

H229 0,017857 

H240 0,017857 

H246 0,017857 

H250 0,017857 

H285 0,017857 

H304 0,017857 

H305 0,017857 

H307 0,017857 

H317 0,017857 

H327 0,017857 

H334 0,017857 

H355 0,017857 

H360 0,017857 

H366 0,017857 

H378 0,017857 

H380 0,017857 

H381 0,017857 

H388 0,017857 

H392 0,017857 

H402 0,017857 

H408 0,017857 
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AGRESTE Fh 

H1 0,011905 

H7 0,011905 

H21 0,011905 

H22 0,011905 

H28 0,011905 

H30 0,011905 

H35 0,011905 

H37 0,011905 

H38 0,011905 

H48 0,011905 

H52 0,011905 

H59 0,011905 

H72 0,011905 

H73 0,011905 

H76 0,011905 

H78 0,011905 

H79 0,011905 

H91 0,011905 

H97 0,011905 

H105 0,011905 

H106 0,011905 

H114 0,011905 

H117 0,011905 

H118 0,011905 

H123 0,011905 

H125 0,011905 

H128 0,011905 

H139 0,011905 

H141 0,011905 

H145 0,011905 

H150 0,011905 

H155 0,011905 

H157 0,011905 

H160 0,011905 

H164 0,011905 

H167 0,011905 

H171 0,011905 

H181 0,011905 

H187 0,011905 

H189 0,011905 

H190 0,011905 

H192 0,011905 

H207 0,011905 

H210 0,011905 

H211 0,011905 

 
H215 0,011905 

H218 0,011905 

H224 0,011905 

H233 0,011905 

H238 0,011905 

H241 0,011905 

H242 0,011905 

H243 0,011905 

H248 0,011905 

H255 0,011905 

H260 0,011905 

H261 0,011905 

H267 0,011905 

H268 0,011905 

H271 0,011905 

H277 0,011905 

H285 0,011905 

H291 0,011905 

H299 0,011905 

H303 0,011905 

H306 0,011905 

H321 0,011905 

H325 0,011905 

H339 0,011905 

H348 0,011905 

H352 0,011905 

H358 0,011905 

H359 0,011905 

H361 0,011905 

H372 0,011905 

H377 0,02381 

H387 0,011905 

H394 0,011905 

H397 0,011905 

H404 0,011905 

H413 0,011905 

H414 0,011905 

H417 0,011905 
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S.FRANC Fh 

H2 0,03125 

H10 0,03125 

H17 0,03125 

H49 0,03125 

H50 0,03125 

H60 0,03125 

H65 0,03125 

H68 0,03125 

H101 0,03125 

H109 0,03125 

H119 0,03125 

H120 0,03125 

H136 0,03125 

H143 0,03125 

H172 0,03125 

H173 0,03125 

H189 0,03125 

H194 0,03125 

H209 0,03125 

H231 0,03125 

H234 0,03125 

H237 0,03125 

H239 0,03125 

H264 0,03125 

H278 0,03125 

H315 0,03125 

H357 0,03125 

H369 0,03125 

H383 0,03125 

H403 0,03125 

H407 0,03125 

H412 0,03125 
 
 
 

 
  

  
 
 
 
 
 
 
 
 
  



62 
 

 

APÊNDICE B – HAPLÓTIPOS DE CADA HAPLOGRUPO/MESORREGIÃO 

 

H HG DYS576 DYS389I DYS448 DYS389II DYS19 DYS391 DYS481 DYS549 DYS533 DYS438 DYS437 DYS570 DYS635 DYS390 DYS439 DYS392 DYS643 DYS393 DYS458 DYS385 DYS456 YGATAH4

H22 R1b 19 13 19 29 14 11 22 12 12 12 15 16 23 24 12 13 10 13 17 11//14 15 12

H30 R1b 17 12 19 28 14 11 21 13 12 12 15 18 23 25 12 13 11 13 17 11//14 16 12

H37 R1b 16 11 19 27 15 10 21 13 12 12 15 17 23 24 12 13 10 13 18 14//14 16 12

H72 R1b 16 13 19 29 15 11 22 13 11 12 15 19 23 23 12 14 10 12 16 12//12 16 13

H78 R1b 15 13 19 29 14 11 23 10 12 12 15 17 23 24 12 13 10 13 17 11//14 15 12

H91 R1b 18 13 19 29 14 11 22 14 13 12 15 17 23 24 12 14 10 13 17 11//15 17 11

H97 R1b 17 15 18 31 14 11 22 13 12 12 14 16 23 24 12 13 10 13 18 11//14 15 11

H105 R1b 17 14 19 30 14 10 22 12 12 12 14 18 23 24 11 13 10 13 16 11//15 15 12

H114 R1b 18 13 19 29 14 10 22 12 11 12 15 19 24 24 12 13 10 13 17 11//14 15 12

H118 R1b 18 13 19 30 14 10 22 12 12 12 15 17 23 24 12 13 9 14 17 11//14 16 12

H123 R1b 19 13 19 29 14 11 22 13 12 12 15 18 24 25 12 13 11 14 17 11//14 17 12

H125 R1b 16 13 19 29 14 10 22 11 13 12 15 16 23 24 11 13 11 13 18 10//15 16 12

H139 R1b 17 13 19 29 15 11 23 13 13 12 15 17 23 24 12 13 9 13 17 11//14 15 12

H141 R1b 17 14 19 30 14 11 22 12 12 12 15 16 23 24 12 13 10 13 19 11//15 15 12

H145 R1b 18 13 19 29 15 11 22 14 13 12 15 16 23 24 11 13 10 13 18 11//15 15 12

H150 R1b 18 13 18 29 14 11 22 13 12 13 15 16 23 25 12 12 10 13 16 12//16 15 12

H157 R1b 17 14 19 31 14 10 22 12 12 12 15 17 23 25 12 15 12 13 17 12//14 15 13

H160 R1b 20 13 19 29 14 11 22 12 12 12 15 17 23 26 12 13 11 12 16 11//12 15 12

H164 R1b 18 13 19 29 14 11 22 14 11 10 15 17 23 24 12 13 10 13 19 11//14 16 13

H181 R1b 18 13 20 29 15 11 22 14 12 11 15 17 23 23 12 13 10 13 17 11//14 15 12

H192 R1b 16 13 19 29 14 11 23 11 12 12 15 17 24 24 13 13 10 13 18 11//15 15 12

H207 R1b 18 13 18 29 14 11 22 13 12 13 15 16 23 25 12 12 10 13 16 12//15 15 12

H211 R1b 19 13 19 30 14 10 21 13 12 12 15 18 23 24 12 13 10 13 17 11//14 15 12

H215 R1b 17 13 19 29 14 11 22 13 13 12 15 17 23 24 11 13 10 13 16 11//14 16 12

H242 R1b 16 13 19 28 14 10 23 12 12 12 15 17 23 23 11 13 10 13 17 11//14 16 12

H248 R1b 18 14 18 30 15 13 22 14 13 12 15 17 24 25 12 13 11 13 18 11//13 15 12

H255 R1b 19 13 19 29 13 11 22 12 12 12 15 17 23 24 14 13 9 13 17 11//14 15 12

H260 R1b 17 13 19 29 14 11 21 12 13 12 15 19 23 23 13 13 10 13 18 11//13 16 11

H261 R1b 18 14 19 30 14 10 22 14 12 10 15 17 23 22 13 13 9 13 17 10//14 15 12

H277 R1b 19 13 19 29 14 11 22 13 12 12 15 17 23 24 11 13 10 12 17 11//14 14 12

H303 R1b 20 12 18 28 14 11 21 14 12 12 14 17 23 23 12 14 10 13 18 11//14 16 11

H321 R1b 18 12 19 26 15 11 22 14 11 12 15 17 24 24 11 13 10 13 16 12//14 16 12

H339 R1b 17 13 19 29 15 10 23 13 13 12 15 17 23 24 12 13 9 13 17 11//14 15 12

H352 R1b 19 13 19 29 14 11 22 13 12 12 15 17 24 25 12 13 11 13 16 11//14 16 12

H359 R1b 19 13 19 29 14 10 24 12 12 12 15 17 23 24 12 13 10 13 16 12//12 17 12

H361 R1b 16 13 19 29 14 10 22 11 13 12 15 16 23 24 11 13 11 13 18 10//15 17 12

H387 R1b 18 12 19 27 14 12 22 15 12 12 15 16 23 24 11 13 10 14 17 11//14 15 12

H413 R1b 17 14 19 28 14 11 22 13 12 12 15 17 23 23 11 13 10 13 17 11//15 15 13

H417 R1b 17 13 19 29 15 11 23 12 12 12 14 18 23 25 11 14 10 13 18 10//14 16 12

H7 J1 16 13 20 30 14 10 24 11 11 11 15 19 20 23 12 11 9 12 17.2 13//19 16 11

H35 J1 19 13 21 30 15 10 25 13 11 10 14 18 21 23 13 11 9 12 17.2 13//15 15 11

H38 J1 18 13 20 29 14 11 25 12 12 10 14 19 21 23 11 11 9 12 18.2 13//18 13 12
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(Continuação: Agreste) 

 

 

H HG DYS576 DYS389I DYS448 DYS389II DYS19 DYS391 DYS481 DYS549 DYS533 DYS438 DYS437 DYS570 DYS635 DYS390 DYS439 DYS392 DYS643 DYS393 DYS458 DYS385 DYS456 YGATAH4

H59 J1 16 14 20 29 14 10 22 13 12 9 14 17 21 23 11 13 10 13 18 14//17 15 10

H155 J1 17 13 20 29 14 11 25 12 12 10 14 18 21 23 11 11 9 12 18.2 13//18 13 12

H189 J1 18 13 20 30 14 10 23 12 11 9 15 16 21 22 11 11 8 12 15 13//15 15 11

H243 J1 17 12 20 29 13 10 25 12 11 10 14 17 21 24 14 11 9 12 16.2 12//19 15 10

H285 J1 19 13 21 29 14 10 24 12 12 9 15 15 22 26 11 11 11 12 20 13//13 15 11

H299 J1 18 13 20 30 14 10 23 12 11 9 15 16 21 22 11 11 8 12 15 13//16 15 11

H397 J1 18 13 20 29 14 11 25 12 12 10 14 18 21 23 11 11 9 12 18.2 13//13 13 12

H1 E1b1b 17 12 20 29 13 10 22 12 12 10 14 20 22 24 15 11 12 13 15 17//18 17 11

H21 E1b1b 19 14 20 30 13 9 29 11 11 10 14 23 21 23 10 11 12 13 18 13//14 15 12

H73 E1b1b 17 12 20 29 13 10 22 12 12 10 14 18 23 23 13 11 13 13 16 17//17 16 12

H128 E1b1b 18 14 20 31 13 10 23 12 12 10 14 21 21 23 10 11 12 13 13 17//20 15 11

H171 E1b1b 19 12 20 29 15 10 23 13 11 10 14 18 20 24 12 11 12 13 15 16//16 15 11

H187 E1b1b 19 14 20 30 13 10 28 12 11 10 14 22 21 24 10 11 12 13 18 13//14 15 12

H210 E1b1b 19 14 20 30 13 9 28 11 11 10 14 22 22 23 10 11 12 13 18 13//14 16 12

H325 E1b1b 17 13 21 30 13 10 21 12 11 10 14 18 20 23 11 11 13 14 16 16//16 16 11

H404 E1b1b 18 13 19 31 15 10 24 13 11 10 14 20 20 24 11 11 12 13 15 19//20 17 12

H52 E1b1a 14 13 21 31 15 10 28 11 11 11 14 19 21 21 12 11 12 14 16 15//20 15 11

H76 E1b1a 16 13 20 31 15 10 27 12 11 11 14 21 22 21 12 11 13 13 17 15//15 16 12

H117 E1b1a 16 13 21 31 15 11 28 11 11 11 14 20 21 21 11 11 14 13 16 16//17 15 12

H233 E1b1a 17 13 20 30 16 10 26 12 12 11 14 19 23 21 12 11 12 14 18 15//16 16 11

H241 E1b1a 16 13 21 30 15 10 26 11 11 11 14 18 21 21 12 11 13 14 16 17//18 20 11

H267 E1b1a 16 13 21 30 15 10 27 12 11 11 14 17 20 21 12 11 13 15 16 17//18 16 11

H271 E1b1a 16 14 20 31 15 9 29 12 11 10 14 18 21 22 12 12 12 14 16 13//17 13 11

H358 E1b1a 16 13 21 32 15 10 28 11 11 11 14 18 21 21 12 11 14 13 18 16//16 15 12

H372 E1b1a 17 13 19 31 14 10 26 12 12 14 16 18 17 20 13 14 7 13 16 15//19 15 11

H218 Q 18 13 19 29 13 10 26 12 12 9 14 17 21 22 11 13 12 13 16 13//13 16 12

H306 Q 17 13 19 29 15 10 21 11 10 10 14 20 22 23 11 14 11 14 17 11//13 14 12

H394 Q 19 12 20 29 13 10 23 12 12 11 14 17 23 24 13 15 9 12 18 13//14 16 12

H28 G2a 15 12 22 29 15 10 21 11 10 10 16 18 21 22 11 11 12 14 17 13//15 16 11

H190 G2a 15 12 23 29 15 10 22 12 10 10 16 17 22 21 11 11 12 15 17 13//17 15 11

H224 G2a 17 13 21 29 14 9 21 11 10 9 15 17 23 22 11 11 10 12 17 13//17 15 11

H238 G2a 15 12 22 29 15 10 21 11 10 10 16 18 20 22 11 11 12 14 17 13//16 15 11

H348 G2a 15 12 21 30 16 10 21 13 9 10 16 18 21 22 12 12 11 14 17 14//15 14 12

H79 I1 17 12 20 29 14 10 24 12 11 10 16 21 22 23 12 11 12 12 15 14//14 14 11

H106 I1 16 12 20 28 14 11 27 12 11 10 16 19 21 23 11 11 12 13 15 13//14 15 11

H377 I1 16 12 20 28 14 10 26 12 11 10 16 19 23 22 11 11 12 13 15 13//15 14 11

H268 I2b1 18 13 20 29 16 11 26 12 14 10 15 20 20 23 11 12 13 14 15 15//15 16 11

H291 I2b1 18 14 20 31 15 10 28 13 12 10 14 18 22 23 12 12 13 14 15 14//16 13 12

H48 I2a1 21 13 21 28 17 10 23 10 12 10 14 20 22 23 11 11 12 13 17 12//13 14 12

H167 R1a 17 13 20 30 16 11 23 12 13 12 14 19 23 25 10 11 10 13 16 11//11 16 12

H414 J2b 16 12 19 28 15 10 23 13 11 9 16 18 21 24 11 11 9 13 15 13//17 13 11
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SERTÃO 

 

H HG DYS576 DYS389I DYS448 DYS389II DYS19 DYS391 DYS481 DYS549 DYS533 DYS438 DYS437 DYS570 DYS635 DYS390 DYS439 DYS392 DYS643 DYS393 DYS458 DYS385 DYS456 YGATAH4

H32 R1b 16 13 19 29 15 12 22 13 12 11 15 18 23 23 12 13 10 13 16 11//14 15 12

H42 R1b 18 13 19 29 14 11 22 13 12 13 15 17 24 23 12 13 10 13 17 11//14 17 12

H58 R1b 19 13 19 29 14 11 22 13 13 12 15 17 23 24 12 13 10 12 19 11//14 15 12

H63 R1b 18 14 19 30 14 11 22 12 12 13 15 17 23 25 11 13 10 12 16 11//14 15 13

H67 R1b 18 13 19 29 15 10 22 13 12 12 15 17 23 23 13 13 10 13 17 12//13 17 12

H70 R1b 19 14 19 31 14 11 22 13 12 12 15 17 24 24 13 13 11 13 18 11//15 16 12

H71 R1b 17 13 19 29 13 11 22 12 12 12 15 17 23 24 13 13 10 13 16 11//14 15 12

H82 R1b 20 13 21 29 14 11 22 14 12 12 15 17 24 24 12 13 10 13 17 11//14 15 11

H98 R1b 18 13 19 29 14 11 25 12 13 12 15 17 24 24 11 13 10 14 18 11//14 17 12

H142 R1b 18 13 19 30 14 11 22 12 12 13 15 17 23 24 13 13 10 14 17 12//14 16 12

H151 R1b 18 13 19 30 14 10 23 13 12 12 15 18 23 24 11 13 10 13 18 11//14 15 12

H165 R1b 17 14 18 31 14 11 22 13 13 12 14 17 24 24 12 13 10 13 18 10//13 17 11

H169 R1b 17 13 19 29 14 11 19 13 12 12 15 18 24 24 12 13 10 13 18 11//14 15 12

H179 R1b 18 13 18 30 15 11 21 12 12 12 14 19 23 24 11 13 9 13 17 11//13 18 11

H188 R1b 18 13 19 30 14 11 22 12 12 12 15 17 23 24 12 13 10 13 17 11//14 16 11

H205 R1b 18 13 19 30 14 10 22 13 12 12 15 17 23 23 10 13 10 13 17 11//14 15 11

H250 R1b 19 12 19 28//29 14 11 22 13 11 10 15 19 23 24 12 13 10 13 17 11//14 16 11

H304 R1b 19 11 19 27 14 12 22 13 12 13 15 17 25 23 14 13 10 13 16 11.2//14 17 11

H305 R1b 18 12 19 28 14 11 22 13 12 11 15 18 24 24 13 13 10 15 17 11//14 15 12

H327 R1b 19 13 19 29 14 11 22 13 12 12 15 17 23 22 13 13 10 13 17 11//14 16 12

H334 R1b 18 13 19 29 14 11 24 13 12 12 16 17 23 24 11 13 10 13 19 11//14 16 11

H355 R1b 16 13 19 30 14 11 20 13 12 12 15 19 23 25 12 13 10 13 16 11//14 16 11

H381 R1b 17 14 19 30 15 11 24 12 14 12 15 18 23 24 12 13 9 13 17 11//14 15 12

H388 R1b 19 14 19 30 14 11 22 13 12 12 15 17 23 24 12 13 11 13 17 11//14 16 11

H392 R1b 18 13 19 30 14 11 22 12 12 13 15 17 23 24 13 13 10 14 17 11//14 16 12

H408 R1b 18 13 19 29 14 11 23 14 12 12 15 18 24 24 12 13 10 14 17 11//14 15 12

H59 J1 16 14 20 29 14 10 22 13 12 9 14 17 21 23 11 13 10 13 18 14//17 15 10

H129 J1 15 13 19 28 13 10 22 12 11 9 14 18 21 23 12 13 10 13 17 13//15 15 11

H152 J1 18 13 20 31 15 10 25 12 11 10 14 17 20 23 11 11 9 12 17.2 13//18 15 11

H184 J1 19 11 19 27 15 10 28 12 11 11 14 20 20 25 12 11 10 13 18 9//12 15 10

H195 J1 17 12 20 29 13 10 26 12 11 10 14 17 21 24 14 11 9 12 16.2 12//19 15 10

H240 J1 19 13 20 30 14 10 22 13 11 9 15 17 23 23 11 11 10 12 18 13//17 15 12

H285 J1 19 13 21 29 14 10 24 12 12 9 15 15 22 26 11 11 11 12 20 13//13 15 11

H402 J1 15 13 19 28 13 10 23 13 11 9 14 18 21 23 12 13 10 13 18 13//15 16 11

H51 E1b1b 18 14 20 30 13 9 28 11 12 10 14 22 21 24 10 11 12 13 18 13//14 16 12

H83 E1b1b 17 13 21 29 15 9 22 13 12 9 14 19 23 23 11 11 10 12 15 13//17 15 12

H84 E1b1b 18 13 21 31 13 10 25 12 10 10 14 19 22 23 12 11 12 13 18 16//16 15 11

H203 E1b1b 17 14 20 30 13 9 28 11 11 10 14 21 21 24 10 11 12 13 18 13//14 16 13

H246 E1b1b 18 13 21 31 16 10 25 13 8 10 14 22 23 24 11 11 10 12 15 13//18 15 10

H380 E1b1b 18 14 20 30 15 10 23 12 12 9 14 23 23 23 12 11 10 12 19 15//20 15 11

H90 Q 16 14 20 31 13 10 25 12 11 11 14 17 22 24 11 14 12 13 17 13//15 17 12

H204 Q 18 12 21 28 14 10 27 12 12 10 14 19 18 25 11 12 10 13 17 11//17 15 12
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(Continuação: Sertão) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

H HG DYS576 DYS389I DYS448 DYS389II DYS19 DYS391 DYS481 DYS549 DYS533 DYS438 DYS437 DYS570 DYS635 DYS390 DYS439 DYS392 DYS643 DYS393 DYS458 DYS385 DYS456 YGATAH4

H307 Q 17 14 19 30 12 11 20 11 12 10 14 19 21 23 11 14 11 13 16 10//13 13 12

H317 Q 20 12 20 29 14 10 24 13 10 11 14 16 22 23 12 14 10 13 15 13//18 15 12

H24 G2a 13 12 19//20 30 17 10 27 13 12 10 17 18 20 22 11 12 12 12 15 13//15 16 11

H85 G2a 18 12 21 28 16 10 23 13 9 11 16 17 20 22 11 11 11 14 16 14//15 17 12

H229 I1 14 12 20 28 15 10 25 12 11 10 16 19 21 23 11 11 12 13 15 13//17 14 12

H378 I1 17 12 20 29 14 10 24 12 11 10 16 21 22 23 12 11 12 12 15 14//14 13 11

H26 I2b1 18 13 20 30 15 10 25 11 12 10 15 19 19 24 11 12 12 15 16 15//15 15 11

H134 I2a1 17 14 21 29 16 10 21 11 12 10 15 20 22 22 12 11 12 13 17 11//12 13 13

H366 I2a1 20 13 21 28 15 10 23 10 12 10 14 18 22 23 11 11 12 13 18 12//12 14 12

H112 R1a 17 13 20 30 16 11 23 13 12 11 14 19 24 25 10 11 10 13 15 11//12 15 12

H53 I2a (xI2a1) 18 13 20 29 16 11 26 12 14 10 15 21 21 23 11 12 13 14 15 15//15 16 11

H360 I2a (xI2a1) 20 13 20 30 15 10 24 12 10 10 14 18 20 24 11 12 11 14 17 15//16 14 11

H55 L 18 13 19 29 14 11 23 12 11 9 15 17 22 23 12 11 11 12 17 13//16 16 11
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SÃO FRANCISCO 

 

 

 

 

H HG DYS576 DYS389I DYS448 DYS389II DYS19 DYS391 DYS481 DYS549 DYS533 DYS438 DYS437 DYS570 DYS635 DYS390 DYS439 DYS392 DYS643 DYS393 DYS458 DYS385 DYS456 YGATAH4

H2 R1b 17 14 18 30 14 11 22 13 12 12 14 17 23 24 12 13 10 13 17 12//15 14 11

H17 R1b 18 13 19 29 14 10 23 13 12 13 15 17 23 24 13 13 10 13 16 11//14 15 12

H65 R1b 18 13 19 29 15 11 22 13 12 12 15 17 23 24 12 13 10 13 16 11//15 17 12

H68 R1b 18 14 19 30 14 11 22 14 13 12 15 16 24 24 12 13 10 13 17 11//14 11 11

H109 R1b 18 13 19 29 15 11 22 12 11 12 15 16 23 24 12 13 10 14 16 11//14 16 12

H172 R1b 18 13 19 29 14 11 22 13 12 12 15 17 24 24 12 13 10 13 17 11//15 15 11

H173 R1b 19 13 19 29 15 11 22 13 12 12 15 17 24 24 12 13 10 14 16 11//15 15 12

H209 R1b 16 13 19 29 14 11 24 12 12 12 15 17 23 23 12 13 10 13 16 14//14 16 12

H264 R1b 18 12 19 31 15 10 23 13 12 12 15 18 23 23 12 13 10 13 17 11//14 16 13

H278 R1b 18 14 18 30 13 11 22 13 12 12 15 16 23 24 13 13 10 13 18 12//14 16 11

H315 R1b 17 13 19 29 14 11 22 13 12 12 15 17 23 24 11 13 10 14 17 11//14 15 12

H369 R1b 16 13 18 29 15 11 22 12 12 12 14 17 23 24 13 13 10 13 17 12//16 15 11

H407 R1b 19 13 18 31 15 11 22 13 11 12 14 17 23 24 13 13 10 13 18 11//13 16 12

H412 R1b 18 13 19 29 14 11 23 12 13 12 15 18 23 25 12 13 10 13 18 12//14 15 12

H189 J1 18 13 20 30 14 10 23 12 11 9 15 16 21 22 11 11 8 12 15 13//15 15 11

H194 J1 19 14 20 32 14 10 24 12 11 10 14 19 21 23 11 11 9 12 17.2 13//17 15 11

H10 E1b1b 17 13 20 30 14 9 25 12 11 10 14 16 22 25 13 11 12 13 16 16//17 15 12

H119 E1b1b 17 13 20 31 15 10 25 13 8 10 14 21 21 24 11 11 10 12 15 13//18 15 10

H136 E1b1b 19 14 20 30 13 9 29 11 11 10 14 23 21 24 10 11 12 13 18 13//14 16 12

H239 E1b1b 17 13 20 30 13 10 22 12 12 11 14 20 22 24 11 11 12 13 16 15//18 16 13

H357 E1b1b 19 14 20 30 13 9 27 12 11 10 14 22 20 24 10 11 12 14 18 13//14 17 12

H120 Q 20 12 20 29 13 10 23 12 11 11 14 17 23 24 12 15 9 12 19 14//15 16 12

H237 Q 18 14 19 31 13 11 24 12 12 11 15 17 22 24 14 14 11 11 15 14//16 15 12

H143 G2a 15 12 23 29 15 11 22 12 10 10 16 17 21 21 11 13 12 15 17 13//18 15 11

H403 G2a 15 12 23 30 15 10 22 12 10 10 16 17 22 21 11 11 12 15 17 13//19 15 11

H50 I1 15 13 20 29 14 10 24 12 11 10 16 20 21 23 11 11 12 13 15 13//15 14 11

H49 I2b1 16 14 20 31 16 10 28 12 11 10 14 18 23 22 11 12 12 14 15 13//17 13 11

H60 I2b1 16 14 20 31 15 10 28 12 11 10 14 18 23 22 11 12 12 14 15 13//17 13 11

H231 I2a1 18 13 21 28 16 10 23 9 12 10 15 20 21 23 11 11 12 13 18 12//12 14 12

H234 I2a1 19 13 21 28 17 10 23 10 12 10 14 19 22 23 11 11 13 13 17 12//13 14 12

H101 R1a 18 13 20 31 16 10 23 12 13 11 14 18 23 25 10 11 10 14 15 11//14 15 13

H383 J2b 17 12 19 28 14 11 23 13 13 9 16 18 21 24 11 11 9 12 16 13//18 13 11


