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Resumo 

 

Introdução: A surdez neurossensorial apresenta uma frequência mundial de 1:1000 

recém-nascidos na fase pré-lingual, 60% dos casos de surdez são hereditárias, 30% 

adquiridas e 10% de etiologia idiopática. As causas hereditárias explicam 30% das 

formas sindrômicas e 70% das causas não-sindrômicas. Nas localidades de 

Mocoóca e Fortalezinha (Ilha de Maiandeua-Maracanã/PA) existem relatos de várias 

famílias com pelo menos um caso de surdez. Objetivo: investigar o rumor de 

elevada frequência de surdez nas comunidades de Fortalezinha e Mocoóca – Ilha de 

Maiandeua, utilizando como ferramenta o heredograma tabulado para o 

levantamento da história genealógica. Metodologia: Foram realizadas entrevistas e 

aplicação de formulários para registro de informações como nome, local e ano de 

nascimento. Inicialmente as entrevistas foram priorizadas para os moradores mais 

antigos. Para cada núcleo familiar participante do estudo foi construído um 

heredograma. Os heredogramas foram posteriormente unificados em uma árvore 

genealógica. Resultados e Discussão: Foram 380 moradores registrados nos 

formulários, dos quais 20 apresentavam surdez (12 mulheres e 8 homens). A 

frequência de surdez na amostra foi de 5,3%. A população total desta localidade 

está estimada em 700 moradores, portanto a frequência de surdez seria de 2,9%. 

Em comparação com a frequência mundial de surdez sensorial estas comunidades 

apresentam uma frequência 28 vezes maior. As informações do heredograma 

tabulado apontam para um padrão de herança autossômica recessiva de surdez 

genética não sindrômica neurossensorial nas comunidades. Desta forma, a 

importância do estudo sobre surdez contempla a possibilidade de trazer informações 

que expliquem a elevada ocorrência deste distúrbio nestas comunidades. A partir 

destes achados é possível garantir informações sobre os aspectos genéticos da 

surdez não sindrômica, aconselhamento genético e políticas de saúde apropriadas a 

estas comunidades. 

 

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

 

A palavra audição tem origem do latim auditione se refere à habilidade de 

interceptar, assimilar e traduzir informações sonoras adquiridas através do ambiente, 

pela região cerebral denominada córtex auditivo (MOMENSOHN, 2005). 

 

A audição é o sentido determinantemente responsável pela consecução 

da linguagem e fala do ser humano quando criança. Indivíduos que apresentam 

surdez na fase infantil poderão 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 relação ao aspecto anatômico, 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 estão envolvidos na etiologia da surdez são os ambientais 

e/ou genéticos. As causas de surdez referente aos fatores genéticos atingem cerca 

de 60% dos casos, sendo que 70 % destes casos hereditários são considerados não 

sindrômicas. Há uma estimativa de que existam mais de 100 genes envolvidos na 

perda auditiva genética não sindrômica. Algumas causas ainda têm sua etiologia 

idiopática (SCHMIDT &TOCHETTO, 2009). 

 

A surdez genética sindrômica apresenta 30% dos casos e estão 

associados com mais de 400 síndromes como, por exemplo, as síndromes Usher, 

Pendred, Jervell&Lange-Nielsen e Bjonstad apresentam a surdez como uma das 

suas características fenotípicas, causadas por má-formação no período de 

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

 

A surdez não-sindrômica se refere a um sintoma isolado, sendo que o 

padrão de herança autossômica recessivo é o que apresenta maior frequência, 
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constando aproximadamente em 75% a 85% dos casos, em contraste com o 

autossômico dominante com cerca de 12% a 13%, ligados ao X e herança 

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 é o GJB2. Este gene é responsável por codificar uma 

proteína de conexão intercelular (gap-junctions), denominada Conexina 26. 

Mutações no GJB2 são responsáveis por 31% dos casos esporádicos de surdez. 

(PIATTO et al.,2005) 

 

Segundo PETIT (2001), a frequência mundial de surdez é de 1 afetado 

para cada 1.000 nascidos vivos. Adicionalmente, 4 em cada 1.000 se tornarão 

surdos antes da vida adulta. De acordo com a Sociedade Brasileira de Otologia e 

Organização Mundial da Saúde (2011), 14,8% do total de 190 milhões de brasileiros 

apresentam algum problema referente à audição. Cerca de 5,1% da população 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 à Região Norte, o estado do 

Pará apresenta em sua população cerca de 4,8% de surdos (369.363 indivíduos). 

(IBGE, 2010)  

 

Os casos de surdez que ocorrem demasiadamente em populações 

específicas têm a contribuição de diversos fatores como: sociais, a estrutura da 

população, consanguinidade, controle de infecção, imunização, prestação de 

cuidados médicos, tanto neonatais quanto pós-natal. Deste modo, determinadas 

populações apresentam causas relativas para surdez genéticas e ambientais 

(BITNER-GLINDZICZ, 2002).  

 

Segundo CASTILHO & FACCINI (2014), em seu estudo sobre populações 

isoladas, foi encontrado um rumor de elevada frequência de surdez no município de 

Maracanã no estado do Pará. No mesmo estudo, os autores conceituam o termo 

rumor como sendo qualquer tipo de informação oral ou escrita, da ocorrência atípica 

de um fato dado, que neste caso seria uma suspeita isolada, e/ou ocorrência pouco 

frequente de uma desordem ou malformação genética. A localidade é definida a 

partir de uma taxa de prevalência maior do que o esperado (a partir da população 
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que se está comparando os dados) para um determinado distúrbio, em uma 

população que habita uma área geográfica definida durante um longo período de 

tempo. 

 

Nas investigações para validação de rumores de quaisquer condições 

genéticas de caráter deletério ou não, o heredograma é uma importante ferramenta 

auxiliar na determinação de padrões de herança do componente genético e outras 

variáveis como herdabilidade, penetrância e frequência dos principais genes. Este 

instrumento é um modelo para a representatividade gráfica de uma história 

genealógica de determinadas famílias e concede a esses tipos de estudos várias 

vantagens como entendimento das relações de parentesco entre os variados 

membros de uma árvore genealógica. Além disto, pode-se verificar qual doença ou 

característica se manifesta em uma comunidade, podendo ser um caso esporádico 

(ocorrendo em apenas um determinado individuo) ou se ela é recorrente na 

genealogia, propiciando assim, uma melhor apuração de um componente genético 

na etiologia do distúrbio das famílias estudadas na comunidade selecionada 

(BEIGUELMAN, 1995). 

 

Em relação aos trabalhos sobre história familiar de portadores de surdez 

genética, alguns destes estudos buscam uma estimativa de riscos de 

reaparecimento de casos de surdez em famílias de pessoas afetadas. O estudo de 

HOFFMANN et al. (2008), utilizou a história familiar/heredograma para auxiliar no 

relato do perfil audiológico e genético de três irmãos portadores de surdez 

neurossensorial não-sindrômica.  

 

Em uma pesquisa relacionada à surdez com herança mitocondrial, PUPO 

et al. (2008) descreveram os achados audiológicos e genéticos de nove membros de 

uma família brasileira que apresentavam mutação no DNA mitocondrial. Os autores 

utilizaram o heredograma como um mecanismo de identificação dos indivíduos que 

apresentavam perda auditiva de grau variável e dos membros da família que tiveram 

a mutação mitocondrial comprovada.  

 

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

são de grande relevância, visto que é a desordem sensorial que mais acomete a 
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população mundial e acarreta diversos efeitos negativos na linguagem e no 

progresso educacional dos indivíduos afetados. Além disso, quase todos os genes 

envolvidos com surdez não sindrômica, sejam eles dominantes ou recessivos, 

causam está desordem neurossensorial, sendo que a maioria dos genes, 

relacionados à surdez recessiva, foram identificados em comunidades isoladas 

(PETERSEN & WILLEMS,2006). 

 

Geralmente estudos relacionados à surdez que utilizam a representação 

gráfica da genealogia estão focados no interesse molecular deste distúrbio, com o 

intuito de confirmar ou localizar novas mutações que expliquem a manifestação 

fenotípica. Neste sentido não há na literatura muitos estudos que consideram 

apenas as informações genealógicas fornecidas pelo heredograma. Não obstante, 

estudos que envolvem a investigação de uma determinada característica genética 

sejam sua causa, prevalência e manutenção em grandes famílias ou população, 

torna-se indispensável o uso de instrumentos específicos para estas pesquisas, tais 

como o heredograma tabulado.  

 

O presente estudo teve como objetivo investigar o rumor de elevada 

frequência de surdez nas comunidades de Fortalezinha e Mocoóca – Ilha de 

Maiandeua, município de Maracanã/Pará - Brasil, utilizando como ferramenta o 

heredograma tabulado para o levantamento da história genealógica.  

 

MATERIAL E MÉTODOS 
 

Esta pesquisa faz parte do Projeto “Saúde, Meio Ambiente e estudos 

Antropogenéticos na Região do Salgado Paraense”, que abrange diversos outros 

estudos nestas comunidades e que é a continuidade do projeto aprovado no âmbito 

dos editais PROEXT/MEC (aprovado em 2010) e do Instituto Nacional de Genética 

Médica Populacional (INAGEMP/INCT/CNPQ, aprovado em 2008).  

 

A área do estudo compreende as comunidades de Fortalezinha e 

Mocoóca, localizadas ao sudeste da Área de Proteção Ambiental de Algodoal – Ilha 

de Maiandeua, município de Maracanã no estado do Pará, entre as coordenadas 
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geográficas 00º 35’ 03” a 00º 38’ 29” de latitude sul e 47º 31’ 54” a 47º 34”57” de 

longitude oeste.  De acordo com dados do ano de 2007 da Secretaria de Estado de 

Meio Ambiente e Sustentabilidade, a população destas comunidades estava 

estimada em torno de 500 habitantes, entretanto, estima-se que atualmente este 

número esteja em torno de 700 habitantes. (SEMAS, 2007). 

 

Para a coleta de dados, que ocorreu no período de Maio de 2012 a 

Setembro de 2015, foram entrevistados 20 moradores nativos das comunidades 

supracitadas, para os quais foram aplicados formulários para registro de 

informações, incluindo nome, local e ano de nascimento. 

 

Inicialmente, as entrevistas foram priorizadas para os moradores mais 

antigos. Para cada núcleo familiar participante do estudo foi construído um 

heredograma; as genealogias coletadas foram posteriormente unificadas em uma 

árvore genealógica. 

 

Os indivíduos surdos dessas comunidades apresentam surdez genética 

não sindrômica neurossensorial de acordo com avaliação clínica e audiométrica 

realizada por fonoaudiólogo. 

 

Para obtenção da história de cada núcleo 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 informações sobre as famílias dos 

moradores entrevistados, onde cada linha desta tabela representa um indivíduo e 

nas colunas podem ser descriminados os aspectos da história de vida de cada 

integrante do grupo familiar. O heredograma tabulado é divido em dois blocos: no 

primeiro são registradas as informações genealógicas (indivíduo, pai e mãe) e no 

segundo bloco são registrados os dados pessoais de cada membro familiar tais 

como nome, sobrenome e local de nascimento. Este método substitui o uso de 

símbolos utilizados nos heredograma tradicionais, tornando a obtenção dos dados 

genealógicos mais prática e abrangente. O heredograma tabulado pode ser 

visualizado no Apêndice 1.  
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A partir dos dados obtidos através do heredograma tabulado, os 

resultados foram compreendidos e interpretados através da construção de gráficos e 

tabelas computados no programa Microsoft Excel 2010. Os heredogramas foram 

revisados para identificação de erros, com auxílio do programa PEDINFO disponível 

em S.A.G.E. (Statistical analysis for genetic epidemiology) versão 6.4. Foi utilizado o 

software CFC para análise do heredograma e fornecimento de informações 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 única árvore genealógica 

com 380 indivíduos, destes 360 (94,7%) não afetados e 20 (5,3%) afetados. No que 

se refere ao gênero dos indivíduos não afetados, 186 (51,7%) são do gênero 

masculino e 174 (48,3%) são do gênero feminino. A imagem do gráfico da 

genealogia com os 380 indivíduos das comunidades deste estudo pode ser 

observada na Figura 1.  
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Entre os 20 casos de surdez, foram detectados 8 (40%) indivíduos do 

gênero masculino e 12 (60%) do gênero feminino. Diante destes 

achados,considerando uma estimativa do total de moradores em torno de 700 

habitantes,a população de Fortalezinha e Mocoóca apresenta 2% de prevalência de 

surdez. A análise do heredograma demonstrou que o padrão de herança destes 

casos de surdez configura-se como autossômico recessivo. 

 

Dentre os surdos, o gênero feminino foi mais prevalente e apresentaram 

faixa etária entre 16 a 74 anos de idade. Isto pode ser observado, assim como as 

informações dos surdos do gênero masculino, na Tabela 1. 

 

Tabela 1: Faixa etária 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 análise do heredograma, foram detectadas 81 uniões 

quegeraram prole e foi observado que 6 (7,4%) destas uniões eram relações de 

endocruzamento. Estas mesmasuniões conceberam 29 descendentes, os quais 

foram detectados através de seus coeficientes de endocruzamentos (F) que 

apresentaram significância, visto que o valor do coeficiente era menor ou igual a 

0,05 (F<=0,05). Adicionalmente, foram identificados 2 indivíduos afetados com 

surdez que estavam entreosdescendentes destes casamentos consanguíneos. A 

Tabela 2 demonstra quais eram estes indivíduos com relações consanguíneas e 

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

heredograma com destaque para os afetados (em vermelho). 

 

Endocruzamento Prole 

Pai       x       Mãe Indivíduos 

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 descrição detalhada da estatística de linhagem e 

estrutura da genealogia com os 380 indivíduos do estudo.  

 

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

Fortalezinha e Mocoóca – Maracanã/PA. 

 

 Afetado Não afetado Total 

Heredograma - - 1 

Indivíduos  20 360 380 

Gênero:       Feminino 

                     Masculino  

12 

8 

174 

186 

186 

194 

Fundador  2 66 68 

Não fundador  18 294 312 

Endocruzamentos - - 6 

Prole de endocruzamentos 2 27 29 

Distribuição do coeficiente de endocruzamento: 

                0,00 < F<= 0,05 

                0,05 < F<= 0,10 

                0,10 < F<= 1,00 

 

       -   

       -  

       -                   

 

- 

-   

-            

 

    29 

     0 

     0 
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DISCUSSÃO  

 

As comunidades deste estudo abrangem a ilha de Maiandeua, situada na 

Zona do Salgado Paraense. Os aspectos históricos deste local foram investigados 

de acordo com as diretrizes de campo sobre dados genealógicos em genética 

médica populacional de POLLETAet al. (2014). Estas diretrizes apontam para a 

importância da investigação da história do local estudado, visto que uma grande 

família ou população se estende geralmente sobre um determinado período de 

tempo longo para ser introduzido em uma região ou país. Adicionalmente, é possível 

verificar a presença de várias alterações físicas ou culturais que podem influenciar o 

padrão de reprodução dessas populações, assim como, aferir outros efeitos 

genéticos.  

 

A partir da elaboração de 20 heredogramas tabulados foi possível 

catalogar informações de um total de 380 indivíduos. Através desta metodologia 

foram identificados 20 indivíduos com surdez, posteriormente classificados como 

neurossensorial não sindrômica. A frequência de surdez analisada a partir desta 

amostra foi de 1/19 (5,3%), considerando os 380 indivíduos que constituíram este 

estudo ou de 1/35 (2,9%), considerando os 700 indivíduos da população total 

estimada da comunidade. Considerando as frequências encontradas nas 

comunidades, é possível afirmar que elas representam 52,6ou 28,6 vezes, 

respectivamente, maior do que a frequência mundial, descrita por PETIT (2001), 

esperada para a surdez neurossensorial não sindrômica (1:1000 nascidos vivos). 

 

Há escassos estudos na literatura que podem ser comparados com a 

metodologia do heredograma tabulado que foi utilizada na população das 

comunidades de Fortalezinha e Mocoóca.  

 

ARAB et al. (1990) definiram um perfil epidemiológico e genético da 

surdez neurossensorial não sindrômica na Tunísia, utilizando 29 heredogramas, o 

que resultou na catalogação de informações de 415 indivíduos e 129 casos de 

surdez.   
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Um estudo sobre investigação de surdez com análise de dados 

genealógicos foi realizado na Vila de Dadhkai na Índia por RAZDAM et al. (2012), 

que utilizaram em sua pesquisa 2.452 indivíduos e identificaram 79 surdos não 

sindrômicos, resultando em prevalência de surdez nesta vila de 3,2%, sendo muito 

semelhante à observada no nosso estudo (2,9%). Frequências 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 predominância de 

surdos do gênero feminino, apresentando 51,8% dos casos. Esse achado 

aproximou-se da porcentagem encontrada (60%) de surdez no gênero feminino nas 

comunidades de Fortalezinha e Mocoóca. RAZDAM et al. (2012) também 

identificaram que o último indivíduo diagnosticado com surdez na Vila de Dadhkai 

era do gênero masculino e tinha 3 anos. Nas comunidades de Fortalezinha e 

Mocoóca o caso de surdez mais recente tinha 13 anos e também se tratava do sexo 

masculino.  

 

No que concerne ao padrão de herança para surdez não sindrômica 

neurossensorial, o presente estudo aponta para a herança autossômica recessiva. 

Tem sido descrito o predomínio deste padrão de herança em estudos como de 

ARAB et al. (1990) e CARRASQUILLO et al. (1997), sendo que este último analisou 

20 famílias em uma vila da Galiléia em Israel que apresentavam casos de surdez. 

Segundo PETERSEN &WILLEMS (2006),o padrãode herança recessivo configura-

se a forma mais grave da doença, poisna maioria das vezes tem relação com 

defeitos cocleares. AMORIM et al. (2008), descrevem para a surdez não sindrômica 

um padrão de herança autossômico dominante nas famílias analisadas. 

 

Segundo SCHRIJER (2004), os estudos genéticos sobre surdez têm sido 

bem sucedidos em populações isoladas e famílias consanguíneas. De acordo com 

JAOUAD et al. (2009), a consanguinidade é comumente encontrada em várias 

populações do mundo, contudo estes casamentos variam de país para país, além de 

existir variabilidade entre diferentes tribos, etnias, comunidades dentro dos mesmos 

e que geralmente esta diferença está relacionada ao isolamento da sociedade, raça 

ou religião. O autor também estima que no mundo existam pelo menos 20% da 
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população humana vivendo em comunidades onde ocorrem casamentos 

consanguíneos. Esta informação está de acordo com o que foi analisado no 

presente estudo, considerando que 7,4% das81 uniões que geraram as proles das 

comunidades de Fortalezinha e Mocoóca estabeleceram relações de 

endocruzamento, resultando em 29 descendentes e, dentre estes, 2 casos de 

surdez não sindrômica neurossensorial. 

 

No que se refere à frequência de surdez, em uma revisão feita por 

DAVIS&DAVIS (2011),os países desenvolvidos como Austrália, França e Japão 

apresentaram, respectivamente, as frequências 0,79/1000, 0,83/1000 e 0,84/1000 

nascidos vivos. Nos casos de países em desenvolvimento as frequências são 

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 deficiência neurossensorial mais 

frequente na população. 

 

A Genética Médica Populacional é o ramo do conhecimento que estuda e 

atende as populações com alta prevalência de doenças com um forte componente 

genético e/ou de anomalias congênitas (do nascimento), ainda que de causa 

preponderantemente ambiental. Este ramo do conhecimento científico é 

referenciado, também, como “genética médica em nível populacional” ou o estudo 

de populações com alta prevalência de doenças genéticas e/ou congênitas.  

 

O rumor de uma elevada frequência de surdez nas comunidades 

analisadas pelo presente estudo foi inicialmente comunicado pela Antropóloga Maria 

das Graças Santana da Silva, funcionária do Museu Paraense Emílio Goeldi. Esta 

notificação despertou o interesse do INAGEMP (Instituto Nacional de Ciência e 

Tecnologia do CNPq) em mobilizar uma equipe da UFPA (instituição associada ao 

INAGEMP) para estudar as referidas comunidades.  

 

O programa do INAGEMP inclui ações coordenadas das equipes das 

instituições associadas e colaboradoras em pesquisa, prevenção, diagnóstico e 

tratamento de doenças com fortes componentes genéticos na sua etiologia, bem 

como a formação de recursos humanos e ações de transferência de conhecimento 

para a sociedade através da divulgação científica e educação das comunidades 
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afetadas.Uma das atribuições do INAGEMP foi a criação de um censo nacional de 

populações brasileiras com alta frequência de doenças ou características mono ou 

oligogênicas ou expostas a fatores de risco genéticos (Ex.: endocruzamento), 

ambientais (Ex.: mercúrio), ou desconhecidos, sobre a ocorrência de algum 

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

 

O uso do heredograma tabulado tem se tornado uma forte ferramenta 

para genética médica populacional, identificando inicialmente as famílias que podem 

apresentar risco parasurdez em isolados populacionais, além de referendar aspectos 

históricos das comunidades de Fortalezinha e Mocoóca. Uma vez que o 

heredograma informou 9 gerações, é possível lançar a hipótese que as primeiras 

famílias fundadoras dessas comunidades chegaram por volta da metade do século 

XIX nestas localidades, ocupando espaços mais próximos da costa atlântica da Ilha 

de Maiandeua, desenvolvendo a pesca como atividade de subsistência e 

econômica. 

 

O próximo passo do estudo será coletar amostras de sangue para 

investigar por métodos moleculares genes candidatos que estejam associado a 

surdez genética não sindrômica neurossensorial.  

 

CONCLUSÃO 

Após o estudo do heredograma contendo os 380 indivíduos analisados 

onde 51,7% são do gênero masculino, constatou-se a presença de 20 casos de 

surdez genética não sindrômica neurossensorial e que 60% destes casos nas 

comunidades de Fortalezinha e Mocoóca ocorrem em surdos do gênero 

feminino.Além disto, os indivíduos deste estudo apresentam histórico familiar 

compatível com padrão de herança autossômicorecessivo. 

Desta forma, é possível que através do uso do heredograma tabulado as 

pesquisas em genética médica populacional tenham um importante aliado na 

identificação de indivíduos em risco em isolados populacionais e que facilita o 

levantamento de informações para que as famílias posteriormente sejam alvo do 
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aconselhamento genético, impulsionando novos estudos de doenças genéticas na 

região. 
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Apêndice 1: Heredograma tabulado para a obtenção de história familiar. Fonte: Adaptado de 

Polletaet al. (2014). 
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