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José de Alencar
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Resumo

Introducéo: A surdez neurossensorial apresenta uma frequéncia mundial de 1:1000
recém-nascidos na fase pré-lingual, 60% dos casos de surdez sao hereditarias, 30%
adquiridas e 10% de etiologia idiopatica. As causas hereditarias explicam 30% das
formas sindrdmicas e 70% das causas ndao-sindrébmicas. Nas localidades de
Mocodca e Fortalezinha (llha de Maiandeua-Maracana/PA) existem relatos de varias
familias com pelo menos um caso de surdez. Objetivo: investigar o rumor de
elevada frequéncia de surdez nas comunidades de Fortalezinha e Mocodca — llha de
Maiandeua, utilizando como ferramenta o0 heredograma tabulado para o
levantamento da histéria genealdgica. Metodologia: Foram realizadas entrevistas e
aplicacdo de formularios para registro de informag6es como nome, local e ano de
nascimento. Inicialmente as entrevistas foram priorizadas para os moradores mais
antigos. Para cada nucleo familiar participante do estudo foi construido um
heredograma. Os heredogramas foram posteriormente unificados em uma arvore
genealdgica. Resultados e Discussdo: Foram 380 moradores registrados nos
formulérios, dos quais 20 apresentavam surdez (12 mulheres e 8 homens). A
frequéncia de surdez na amostra foi de 5,3%. A populacdo total desta localidade
estd estimada em 700 moradores, portanto a frequéncia de surdez seria de 2,9%.
Em comparagdo com a frequéncia mundial de surdez sensorial estas comunidades
apresentam uma frequéncia 28 vezes maior. As informagbes do heredograma
tabulado apontam para um padrdo de heranca autossémica recessiva de surdez
genética ndo sindrbmica neurossensorial nas comunidades. Desta forma, a
importancia do estudo sobre surdez contempla a possibilidade de trazer informacdes
que expliquem a elevada ocorréncia deste distarbio nestas comunidades. A partir
destes achados € possivel garantir informacdes sobre os aspectos genéticos da
surdez ndo sindrébmica, aconselhamento genético e politicas de saude apropriadas a

estas comunidades.

Palavras-chave: Surdez; Heredograma; Genética-Médica;
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INTRODUCAO

A palavra audicdo tem origem do latim auditione se refere a habilidade de
interceptar, assimilar e traduzir informacdes sonoras adquiridas através do ambiente,

pela regido cerebral denominada cértex auditivo (MOMENSOHN, 2005).

A audicdo é o sentido determinantemente responsavel pela consecucéo
da linguagem e fala do ser humano quando crianca. Individuos que apresentam
surdez na fase infantii poderdo ter seu desenvolvimento da linguagem
comprometido, este déficit também pode implicar no aspecto social, emocional e
cognitivo (TIENSOLI, 2007).

A surdez pode ser classificada com relacdo ao aspecto anatémico, ou
seja, de acordo com o segmento da orelha que foi lesionada. Denominadas
condutiva e neurossensorial, quando o dano ocorre na orelha externa e/ou média e

somente na orelha interna, respectivamente (PETIT, 1996).

Os fatores que estdo envolvidos na etiologia da surdez sdo os ambientais
e/ou genéticos. As causas de surdez referente aos fatores genéticos atingem cerca
de 60% dos casos, sendo que 70 % destes casos hereditarios sdo considerados nao
sindrdmicas. H4 uma estimativa de que existam mais de 100 genes envolvidos na
perda auditiva genética ndo sindrdmica. Algumas causas ainda tém sua etiologia
idiopatica (SCHMIDT &TOCHETTO, 2009).

A surdez genética sindrbmica apresenta 30% dos casos e estdo
associados com mais de 400 sindromes como, por exemplo, as sindromes Usher,
Pendred, Jervell&Lange-Nielsen e Bjonstad apresentam a surdez como uma das
suas caracteristicas fenotipicas, causadas por ma-formacdo no periodo de

desenvolvimento embrionario da orelha (PIATTO et al., 2005).

A surdez n&o-sindrdmica se refere a um sintoma isolado, sendo que o

padrdao de heranca autossOmica recessivo € 0 que apresenta maior frequéncia,
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constando aproximadamente em 75% a 85% dos casos, em contraste com 0
autossdmico dominante com cerca de 12% a 13%, ligados ao X e heranga
mitocondrial, 2% a 3% dos casos, respectivamente (PIATTO et al., 2005).

Quanto aos aspectos moleculares, um dos principais genes envolvidos
nos casos de surdez genética € o GJB2. Este gene é responsavel por codificar uma
proteina de conexdo intercelular (gap-junctions), denominada Conexina 26.
Mutacdes no GJB2 sdo responsaveis por 31% dos casos esporadicos de surdez.
(PIATTO et al.,2005)

Segundo PETIT (2001), a frequéncia mundial de surdez é de 1 afetado
para cada 1.000 nascidos vivos. Adicionalmente, 4 em cada 1.000 se tornardo
surdos antes da vida adulta. De acordo com a Sociedade Brasileira de Otologia e
Organizacdo Mundial da Saude (2011), 14,8% do total de 190 milh&es de brasileiros
apresentam algum problema referente a audicdo. Cerca de 5,1% da populacao total
de brasileiros de fato possui surdez (0,18% apresentam a forma profunda, 0,89% a
grave e 3,94% a forma moderada). No que se refere a Regido Norte, o estado do
Para apresenta em sua populacéo cerca de 4,8% de surdos (369.363 individuos).
(IBGE, 2010)

Os casos de surdez que ocorrem demasiadamente em populacdes
especificas tém a contribuicdo de diversos fatores como: sociais, a estrutura da
populacdo, consanguinidade, controle de infeccdo, imunizacdo, prestacdo de
cuidados médicos, tanto neonatais quanto pés-natal. Deste modo, determinadas
populacdes apresentam causas relativas para surdez genéticas e ambientais
(BITNER-GLINDZICZ, 2002).

Segundo CASTILHO & FACCINI (2014), em seu estudo sobre populacdes
isoladas, foi encontrado um rumor de elevada frequéncia de surdez no municipio de
Maracand no estado do Pard. No mesmo estudo, os autores conceituam o termo
rumor como sendo qualquer tipo de informacgéo oral ou escrita, da ocorréncia atipica
de um fato dado, que neste caso seria uma suspeita isolada, e/ou ocorréncia pouco
frequente de uma desordem ou malformacdo genética. A localidade é definida a

partir de uma taxa de prevaléncia maior do que o esperado (a partir da populacéo
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que se esta comparando os dados) para um determinado distlrbio, em uma
populacdo que habita uma area geografica definida durante um longo periodo de

tempo.

Nas investigacOes para validacdo de rumores de quaisquer condicbes
genéticas de caréater deletério ou ndo, o heredograma é uma importante ferramenta
auxiliar na determinacdo de padrées de heranca do componente genético e outras
variaveis como herdabilidade, penetrancia e frequéncia dos principais genes. Este
instrumento é um modelo para a representatividade grafica de uma histéria
genealdgica de determinadas familias e concede a esses tipos de estudos varias
vantagens como entendimento das relacbfes de parentesco entre os variados
membros de uma arvore genealdgica. Além disto, pode-se verificar qual doenca ou
caracteristica se manifesta em uma comunidade, podendo ser um caso esporadico
(ocorrendo em apenas um determinado individuo) ou se ela é recorrente na
genealogia, propiciando assim, uma melhor apuracdo de um componente genético
na etiologia do distirbio das familias estudadas na comunidade selecionada

(BEIGUELMAN, 1995).

Em relacdo aos trabalhos sobre histéria familiar de portadores de surdez
genética, alguns destes estudos buscam uma estimativa de riscos de
reaparecimento de casos de surdez em familias de pessoas afetadas. O estudo de
HOFFMANN et al. (2008), utilizou a histéria familiar/heredograma para auxiliar no
relato do perfil audiolégico e genético de trés irmdos portadores de surdez

neurossensorial ndo-sindrémica.

Em uma pesquisa relacionada a surdez com herancga mitocondrial, PUPO
et al. (2008) descreveram os achados audiolégicos e genéticos de nove membros de
uma familia brasileira que apresentavam mutacdo no DNA mitocondrial. Os autores
utilizaram o heredograma como um mecanismo de identificagdo dos individuos que
apresentavam perda auditiva de grau variavel e dos membros da familia que tiveram

a mutacao mitocondrial comprovada.

De acordo com BITNER-GLINDZICZ (2002), as pesquisas sobre surdez

sdo de grande relevancia, visto que é a desordem sensorial que mais acomete a



15

populacdo mundial e acarreta diversos efeitos negativos na linguagem e no
progresso educacional dos individuos afetados. Além disso, quase todos os genes
envolvidos com surdez ndo sindromica, sejam eles dominantes ou recessivos,
causam esta desordem neurossensorial, sendo que a maioria dos genes,

relacionados a surdez recessiva, foram identificados em comunidades isoladas
(PETERSEN & WILLEMS,2006).

Geralmente estudos relacionados a surdez que utilizam a representacéo
grafica da genealogia estdo focados no interesse molecular deste distirbio, com o
intuito de confirmar ou localizar novas mutacées que expliguem a manifestacao
fenotipica. Neste sentido ndo ha na literatura muitos estudos que consideram
apenas as informacfes genealdgicas fornecidas pelo heredograma. Nao obstante,
estudos gque envolvem a investigacdo de uma determinada caracteristica genética
sejam sua causa, prevaléncia e manutencdo em grandes familias ou populacéo,
torna-se indispensavel o uso de instrumentos especificos para estas pesquisas, tais

como o heredograma tabulado.

O presente estudo teve como objetivo investigar o rumor de elevada
frequéncia de surdez nas comunidades de Fortalezinha e Mocodéca — llha de
Maiandeua, municipio de Maracand/Pard - Brasil, utilizando como ferramenta o

heredograma tabulado para o levantamento da historia genealdgica.

MATERIAL E METODOS

Esta pesquisa faz parte do Projeto “Saude, Meio Ambiente e estudos
Antropogenéticos na Regido do Salgado Paraense”, que abrange diversos outros
estudos nestas comunidades e que € a continuidade do projeto aprovado no ambito
dos editais PROEXT/MEC (aprovado em 2010) e do Instituto Nacional de Genética
Médica Populacional (INAGEMP/INCT/CNPQ, aprovado em 2008).

A éarea do estudo compreende as comunidades de Fortalezinha e
Mocobca, localizadas ao sudeste da Area de Protecdo Ambiental de Algodoal — llha

de Maiandeua, municipio de Maracana no estado do Para, entre as coordenadas
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geograficas 00° 35’ 03” a 00° 38’ 29” de latitude sul e 47° 31’ 54” a 47° 34”57” de
longitude oeste. De acordo com dados do ano de 2007 da Secretaria de Estado de
Meio Ambiente e Sustentabilidade, a populacdo destas comunidades estava
estimada em torno de 500 habitantes, entretanto, estima-se que atualmente este
namero esteja em torno de 700 habitantes. (SEMAS, 2007).

Para a coleta de dados, que ocorreu no periodo de Maio de 2012 a
Setembro de 2015, foram entrevistados 20 moradores nativos das comunidades
supracitadas, para os quais foram aplicados formularios para registro de

informagdes, incluindo nome, local e ano de nascimento.

Inicialmente, as entrevistas foram priorizadas para os moradores mais
antigos. Para cada nucleo familiar participante do estudo foi construido um
heredograma; as genealogias coletadas foram posteriormente unificadas em uma

arvore genealdgica.

Os individuos surdos dessas comunidades apresentam surdez genética
ndo sindrébmica neurossensorial de acordo com avaliacdo clinica e audiométrica

realizada por fonoaudiologo.

Para obtencdo da histéria de cada nucleo familiar foi utilizado o método
do heredograma tabulado de acordo com POLLETA et al. (2014). Esse instrumento
consiste em uma tabela a ser preenchida com informac¢des sobre as familias dos
moradores entrevistados, onde cada linha desta tabela representa um individuo e
nas colunas podem ser descriminados os aspectos da historia de vida de cada
integrante do grupo familiar. O heredograma tabulado é divido em dois blocos: no
primeiro sdo registradas as informacges genealdgicas (individuo, pai e mae) e no
segundo bloco séo registrados os dados pessoais de cada membro familiar tais
como nome, sobrenome e local de nascimento. Este método substitui o uso de
simbolos utilizados nos heredograma tradicionais, tornando a obtencdo dos dados
genealdgicos mais pratica e abrangente. O heredograma tabulado pode ser

visualizado no Apéndice 1.
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A partir dos dados obtidos através do heredograma tabulado, os
resultados foram compreendidos e interpretados através da construcédo de graficos e
tabelas computados no programa Microsoft Excel 2010. Os heredogramas foram
revisados para identificacdo de erros, com auxilio do programa PEDINFO disponivel
em S.A.G.E. (Statistical analysis for genetic epidemiology) verséo 6.4. Foi utilizado o
software CFC para analise do heredograma e fornecimento de informacdes gerais
tais como a estrutura da genealogia, endocruzamentos e coeficiente. Para a

plotagem do heredograma foi utilizado o programa Progeny.

RESULTADOS

Foram feitos 20 heredogramas, um para cada morador entrevistado.
Estes heredogramas foram unificados, gerando assim uma Unica arvore genealégica
com 380 individuos, destes 360 (94,7%) ndo afetados e 20 (5,3%) afetados. No que
se refere ao género dos individuos ndo afetados, 186 (51,7%) sdo do género
masculino e 174 (48,3%) sdo do género feminino. A imagem do grafico da
genealogia com os 380 individuos das comunidades deste estudo pode ser

observada na Figura 1.
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Entre os 20 casos de surdez, foram detectados 8 (40%) individuos do
género masculino e 12 (60%) do género feminino. Diante destes
achados,considerando uma estimativa do total de moradores em torno de 700
habitantes,a populacao de Fortalezinha e Mocodca apresenta 2% de prevaléncia de
surdez. A andlise do heredograma demonstrou que o padrdo de heranca destes

casos de surdez configura-se como autossOmico recessivo.

Dentre os surdos, o género feminino foi mais prevalente e apresentaram
faixa etaria entre 16 a 74 anos de idade. Isto pode ser observado, assim como as

informagdes dos surdos do género masculino, na Tabela 1.

Tabela 1: Faixa etaria dos surdos identificados no heredograma.

Idade Masculino  Feminino
0 - 20 anos 1 2
20 - 40 anos 2 4
40 - 60 anos 3 4
60 - 80 anos 2 2
Total 8 12

Através da analise do heredograma, foram detectadas 81 unibes
guegeraram prole e foi observado que 6 (7,4%) destas unides eram relacbes de
endocruzamento. Estas mesmasuniées conceberam 29 descendentes, 0s quais
foram detectados através de seus coeficientes de endocruzamentos (F) que
apresentaram significancia, visto que o valor do coeficiente era menor ou igual a
0,05 (F<=0,05). Adicionalmente, foram identificados 2 individuos afetados com
surdez que estavam entreosdescendentes destes casamentos consanguineos. A
Tabela 2 demonstra quais eram estes individuos com relagbes consanguineas e

suas respectivas proles.
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Tabela 2: Endocruzamentos que geraram prole, representados pela numeracéo de cada individuo no

heredograma com destaque para os afetados (em vermelho).

Endocruzamento Prole

Pai X Mae Individuos

76 X 141 147

198 X 167 171

110 X 104 111, 112, 113, 114, 115, 116

355 X 31 365, 366, 367, 368, 369, 370

88 X 74 104, 105, 106, 107, 108, 109

149 x 143 150, 151, 152, 153, 154, 155, 156, 157, 158

A Tabela 3 mostra uma descricdo detalhada da estatistica de linhagem e

estrutura da genealogia com os 380 individuos do estudo.

Tabela 3:Estrutura do heredograma e endocruzamentos com os 380 individuos das comunidades de

Fortalezinha e Moco6ca — Maracana/PA.

Afetado Nao afetado Total

Heredograma

Individuos

Género: Feminino

Masculino

Fundador

Nao fundador

Endocruzamentos

Prole de endocruzamentos

Distribuic&o do coeficiente de endocruzamento:

0,00 < F<=0,05
0,05 <F<=0,10
0,10 < F<=1,00

- - 1
20 360 380
12 174 186
8 186 194
2 66 68
18 294 312
- - 6
2 27 29
- - 29
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DISCUSSAO

As comunidades deste estudo abrangem a ilha de Maiandeua, situada na
Zona do Salgado Paraense. Os aspectos historicos deste local foram investigados
de acordo com as diretrizes de campo sobre dados genealdgicos em genética
médica populacional de POLLETAet al. (2014). Estas diretrizes apontam para a
importancia da investigacdo da historia do local estudado, visto que uma grande
familia ou populagdo se estende geralmente sobre um determinado periodo de
tempo longo para ser introduzido em uma regiéo ou pais. Adicionalmente, é possivel
verificar a presenca de varias alteracdes fisicas ou culturais que podem influenciar o
padrdao de reproducdo dessas populacdes, assim como, aferir outros efeitos

genéticos.

A partir da elaboracdo de 20 heredogramas tabulados foi possivel
catalogar informacdes de um total de 380 individuos. Através desta metodologia
foram identificados 20 individuos com surdez, posteriormente classificados como
neurossensorial ndo sindrébmica. A frequéncia de surdez analisada a partir desta
amostra foi de 1/19 (5,3%), considerando os 380 individuos que constituiram este
estudo ou de 1/35 (2,9%), considerando os 700 individuos da populacdo total
estimada da comunidade. Considerando as frequéncias encontradas nas
comunidades, é possivel afirmar que elas representam 52,6ou 28,6 vezes,
respectivamente, maior do que a frequéncia mundial, descrita por PETIT (2001),

esperada para a surdez neurossensorial ndo sindrémica (1:1000 nascidos vivos).

Ha escassos estudos na literatura que podem ser comparados com a
metodologia do heredograma tabulado que foi utilizada na populacdo das

comunidades de Fortalezinha e Mocobéca.

ARAB et al. (1990) definiram um perfil epidemiolégico e genético da
surdez neurossensorial ndo sindrémica na Tunisia, utilizando 29 heredogramas, o
que resultou na catalogacdo de informagbes de 415 individuos e 129 casos de

surdez.
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Um estudo sobre investigacdo de surdez com analise de dados
genealdgicos foi realizado na Vila de Dadhkai na india por RAZDAM et al. (2012),
que utilizaram em sua pesquisa 2.452 individuos e identificaram 79 surdos néo
sindrdmicos, resultando em prevaléncia de surdez nesta vila de 3,2%, sendo muito
semelhante a observada no nosso estudo (2,9%). Frequéncias equivalentes para a
surdez também foram descritas por CARRASQUILLO et al. (1997) em umcluster

(isolado populacional) localizado na Galiléia em Israel.

No estudo de RAZDAM et al. (2012), também houve predominancia de
surdos do género feminino, apresentando 51,8% dos casos. Esse achado
aproximou-se da porcentagem encontrada (60%) de surdez no género feminino nas
comunidades de Fortalezinha e Moco6ca. RAZDAM et al. (2012) também
identificaram que o ultimo individuo diagnosticado com surdez na Vila de Dadhkai
era do género masculino e tinha 3 anos. Nas comunidades de Fortalezinha e
Mocodca o caso de surdez mais recente tinha 13 anos e também se tratava do sexo

masculino.

No que concerne ao padrao de heranca para surdez ndo sindrGmica
neurossensorial, o presente estudo aponta para a heranca autossdmica recessiva.
Tem sido descrito o predominio deste padrdo de heranca em estudos como de
ARAB et al. (1990) e CARRASQUILLO et al. (1997), sendo que este ultimo analisou
20 familias em uma vila da Galiléia em Israel que apresentavam casos de surdez.
Segundo PETERSEN &WILLEMS (2006),0 padrdode heranca recessivo configura-
se a forma mais grave da doenca, poisna maioria das vezes tem relacdo com
defeitos cocleares. AMORIM et al. (2008), descrevem para a surdez nao sindrémica

um padrao de heranca autossdbmico dominante nas familias analisadas.

Segundo SCHRIJER (2004), os estudos genéticos sobre surdez tém sido
bem sucedidos em populagdes isoladas e familias consanguineas. De acordo com
JAOUAD et al. (2009), a consanguinidade é comumente encontrada em varias
populacdes do mundo, contudo estes casamentos variam de pais para pais, além de
existir variabilidade entre diferentes tribos, etnias, comunidades dentro dos mesmos
e que geralmente esta diferenca esta relacionada ao isolamento da sociedade, raca

ou religido. O autor também estima que no mundo existam pelo menos 20% da
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populacdo humana vivendo em comunidades onde ocorrem casamentos
consanguineos. Esta informacdo esta de acordo com o que foi analisado no
presente estudo, considerando que 7,4% das81 unides que geraram as proles das
comunidades de Fortalezinha e Moco6ca estabeleceram relacdes de
endocruzamento, resultando em 29 descendentes e, dentre estes, 2 casos de

surdez nao sindrbmica neurossensorial.

No que se refere a frequéncia de surdez, em uma revisao feita por
DAVIS&DAVIS (2011),0s paises desenvolvidos como Australia, Franca e Japao
apresentaram, respectivamente, as frequéncias 0,79/1000, 0,83/1000 e 0,84/1000
nascidos vivos. Nos casos de paises em desenvolvimento as frequéncias sao
maiores, como por exemplo na Nigéria, 49/1000 e no Brasil, 2 a 7/1000 nascidos
vivos. No Brasil a surdez configura-se como a deficiéncia neurossensorial mais

frequente na populacao.

A Genética Médica Populacional € o ramo do conhecimento que estuda e
atende as populagbes com alta prevaléncia de doencas com um forte componente
genético e/ou de anomalias congénitas (do nascimento), ainda que de causa
preponderantemente ambiental. Este ramo do conhecimento cientifico é
referenciado, também, como “genética médica em nivel populacional” ou o estudo

de populacdes com alta prevaléncia de doencgas genéticas e/ou congénitas.

O rumor de uma elevada frequéncia de surdez nas comunidades
analisadas pelo presente estudo foi inicialmente comunicado pela Antrop6loga Maria
das Gracas Santana da Silva, funcionaria do Museu Paraense Emilio Goeldi. Esta
notificacdo despertou o interesse do INAGEMP (Instituto Nacional de Ciéncia e
Tecnologia do CNPqg) em mobilizar uma equipe da UFPA (instituicdo associada ao

INAGEMP) para estudar as referidas comunidades.

O programa do INAGEMP inclui acbes coordenadas das equipes das
instituicbes associadas e colaboradoras em pesquisa, prevencao, diagnostico e
tratamento de doencas com fortes componentes genéticos na sua etiologia, bem
como a formacdo de recursos humanos e acdes de transferéncia de conhecimento

para a sociedade atraves da divulgacao cientifica e educacdo das comunidades
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afetadas.Uma das atribuicdes do INAGEMP foi a criagdo de um censo nacional de
populac6es brasileiras com alta frequéncia de doencas ou caracteristicas mono ou
oligogénicas ou expostas a fatores de risco genéticos (Ex.. endocruzamento),
ambientais (Ex.: mercuario), ou desconhecidos, sobre a ocorréncia de algum

transtorno do desenvolvimento fisico ou mental (www.inagemp.bio.br).

O uso do heredograma tabulado tem se tornado uma forte ferramenta
para genética médica populacional, identificando inicialmente as familias que podem
apresentar risco parasurdez em isolados populacionais, além de referendar aspectos
histéricos das comunidades de Fortalezinha e Moco6ca. Uma vez que o
heredograma informou 9 geracdes, € possivel lancar a hipotese que as primeiras
familias fundadoras dessas comunidades chegaram por volta da metade do século
XIX nestas localidades, ocupando espacos mais préoximos da costa atlantica da Ilha
de Maiandeua, desenvolvendo a pesca como atividade de subsisténcia e

econdmica.

O proximo passo do estudo serd coletar amostras de sangue para
investigar por métodos moleculares genes candidatos que estejam associado a

surdez genética ndo sindrdmica neurossensorial.

CONCLUSAO

Apods o estudo do heredograma contendo os 380 individuos analisados
onde 51,7% s&o do género masculino, constatou-se a presenga de 20 casos de
surdez genética nao sindrémica neurossensorial e que 60% destes casos nas
comunidades de Fortalezinha e Mocooca ocorrem em surdos do género
feminino.Além disto, os individuos deste estudo apresentam histérico familiar

compativel com padrao de heranga autossdmicorecessivo.

Desta forma, é possivel que através do uso do heredograma tabulado as
pesquisas em genética médica populacional tenham um importante aliado na
identificacdo de individuos em risco em isolados populacionais e que facilita o

levantamento de informagdes para que as familias posteriormente sejam alvo do
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aconselhamento genético, impulsionando novos estudos de doengas genéticas na

regiao.
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G: Género; V: Status de vivo ou morto; Data nascimento; Data de falecimento; Lugar — nasceu; lugar — reside.

Apéndice 1. Heredograma tabulado para a obten¢do de histéria familiar. Fonte: Adaptado de

Polletaet al. (2014).
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