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RESUMO

Nos registros histéricos encontramos diversos estudos sobre o evento
inicial de colonizagao, o niimero de migragoes e dados sobre expansoes
e redugdes populacionais nos tltimos milhares de anos, quando
se deu o povoamento pré-colombiano das Américas. No entanto,
muitas perguntas permanecem sem resposta a respeito de detalhes
intrigantes desse evento histdrico. Por exemplo, podemos perguntar:
qual foi o impacto demogréfico da colonizagao em diferentes regioes
e biomas do continente americano? Houve alguma influéncia cultural
na demografia e na distribuicio populacional pré-colombiana? Quais
$20 0s povos asidticos mais relacionados com os nativos americanos?
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A genética tem lancado luz sobre essas e varias outras questoes,
analisando as variagoes no DNA de povos indigenas atuais ou antigos
que deixaram partes preservadas de seu genoma. Isto é possivel porque
eventos passados de dispersao, fissoes, fusdes, expansoes e redugdes
populacionais influenciaram a diversidade genética dos primeiros
e atuais povos indigenas americanos. Muitas abordagens genéticas
aplicadas ao estudo de populagoes autéctones da América forneceram
uma maior compreensdo sobre a histéria de seus antepassados,
complementando a histéria cientifica dos arquedlogos, linguistas e
antropdlogos fisicos. Estd emergindo atualmente um maior consenso
entre geneticistas e especialistas em outras disciplinas histéricas, um
passado que s pode ser reconstruido pela ciéncia.

Palavras Chave: Povoamento da América, Popula¢des indigenas,
Dados moleculares, Cromossomo Y, DNA mitocondrial, Genomas.

ABSTRACT

In the historical record we find several studies about the initial
colonization event, the number of migrations and data on population
expansions and reductions in the past thousand years, when the pre-
Columbian peopling of the Americas occurred. However, many
questions remain unanswered about intriguing details of this historical
event. For instances, we might ask: what was the demographic impact
of colonization in different regions and biomes of the Americas? Was
there any cultural influence on the demography and distribution of
pre-Columbian populations? Which Asian peoples are most related
to Native Americans? Genetics has shed light on these and several
other issues, analyzing the variations in the DNA of current or former
indigenous peoples that left parts of their genome preserved. This is
possible because past events of dispersal, fissions, fusions, population
expansions and reductions affected the genetic diversity of former
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and current indigenous American populations. A variety of genetic
approaches to the study of indigenous peoples of America have
provided a deeper understanding of the history of their ancestors,
which complements the scientific history of archacologists, linguists
and physical anthropologists. A greater consensus is emerging among
geneticists and specialists of other historical disciplines, a past that
can only be reconstructed by science.

Keywords: Peopling of America, Indigenous populations, molecular
data, Y-chromosome, Mitochondrial DNA, Genomes.

RESUMEN

En los registros histéricos, encontramos diversos estudios sobre
el evento inicial de la colonizacién, el niimero de migraciones
y datos sobre expansiones y reduccionesde poblaciones en los
tltimos miles de afos, cuando se dio el poblamiento precolombino
de las Américas. Sin embargo, muchas preguntas permanecen sin
respuesta al respecto de detalles intrigantes de ese evento histérico.
Por ejemplo, podemos preguntar: ;Cudl fueel impacto demogréfico
de la colonizaciénen diferentes regiones y biomas del continente
americano? ;Hubo alguna influencia cultural en la demografia y
en la distribucién de la poblacién precolombina? ;Cudles son los
pueblos asidticos méscercanos a los nativos americanos? La genética
viene arrojando luz sobre esas y varias otras cuestiones, analizando
las variaciones en el ADN de pueblos indigenas actuales o antiguos
que dejaron partes preservadas de su genoma. Eso es posible porque
eventos pasados de dispersidn, fisiones, fusiones, expansiones y
reducciones de poblaciones influenciaron la diversidad genética
de los primeros y actuales pueblos indigenas americanos. Muchos
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enfoques genéticos aplicados al estudio de poblaciones autéctonas de
América proporcionaron una mayor comprension sobre la historia
de sus antepasados, complementando la historia cientifica de los
arquedlogos, lingiiistasy antropélogos fisicos. Surge actualmente un
mayor consenso entre genetistasy especialistas en otras disciplinas
histéricas, pues un pasado solo puede ser reconstruido por la ciencia.

Palabras clave: Poblamientode América, Poblaciones indigenas,
Datos moleculares, Cromosoma Y, ADN mitocondrial, Genomas.

INTRODUCAO

A genética evolutiva humana é uma drea de pesquisa que estuda
diferencas entre os genomas humanos para inferir a histéria de nossa
espécie durante a ocupagao dos diferentes continentes, assim como o
processo de adaptacao humana aos diferentes ambientes e mudancas
evolutivas influenciadas por aspectos sociais e culturais diversos
(Jobling et al., 2004). A distribui¢ao dos genes nas populagoes, as
diferencas genéticas, os polimorfismos de DNA e as mutagdes sao
alguns dos objetos de estudo da genética populacional histérica,
médica e forense (Jobling et al., 2004). Neste artigo vamos focar a
contribui¢io da genética de populagoes para os estudos da Histdria
Indigena da América no periodo pré-colombiano.
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LIMITACOES E POTENCIAIS DAS EVIDENCIAS
GENETICAS EM ESTUDOS HISTORICOS

Cada disciplina histérica tem limita¢ao na reconstrugao do passado.
Por exemplo, a arqueologia e antropologia fisica trazem informacoes
culturais e biolégicas, respectivamente, de povos do passado que nao
necessariamente deixaram descendentes atualmente. Comparando
com as evidéncias arqueoldgicas de povos extintos, os dados genéticos
obtidos de individuos contemporaneos dizem respeito exclusivamente
ao seu passado, sobre a histéria dos seus ancestrais, mas nao dizem
nada sobre povos do passado que ndo deixaram descendentes ou
cujos descendentes nao foram analisados por dados genéticos.

A molécula de DNA ¢ herdada através das geracoes, acumulando
diferengas (variagoes) que aparecem por eventos de mutagio. Existem
poucas variagdes entre os individuos, em média, duas sequéncias de
DNA de individuos diferentes possuem apenas 0,01% de diferengas
(Underhill e Kivisild, 2007). Apesar disso, a0 comparar varia¢oes de
DNA entre individuos podemos inferir diversos eventos histéricos
envolvendo seus ancestrais, como migragdes, expansoes, retragoes,
fusoes e fissoes populacionais.

O DNA traz informagdes sobre nossos antepassados por meio do
resgate da genealogia dos individuos e das populagdes a que eles
pertencem, portanto, para inferir a histéria do povoamento pré-
colombiano das Américas, estudam-se as variagdes moleculares
entre indigenas americanos que apresentam uma relagao ancestral-
descendente com os povos que estavam aqui nas Américas antes de
1492 (Salzano, 1992; Alves-Silva et al., 2000; Mesa et al., 2000;
Carvalho-Silva et al., 2001; Salzano e Bortolini, 2002). Para os
geneticistas populacionais interessados na histéria da didspora
humana, os estudos sao realizados a partir de marcadores genéticos
neutros, isto ¢, que nao sofrem influéncia da selegao natural, apenas
do acaso (mutagao e deriva genética) (Chiaroni et al., 2009; Underhill
e Kivisild, 2007). Alguns destes marcadores permitem reconstruir
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linhagens genealégicas, como as variagdes de cromossomo Y e do
DNA mitocondrial que tragam as histérias paternas e maternas,
respectivamente. Estas linhagens sao muito dteis nos estudos
filogeogrificos que permitem avaliar a diversidade genética em um
contexto temporal (histérico) e geografico. Por outro lado, a maior
parte dos marcadores estd distribuida em diferentes regides do genoma,
o que permite inferéncias mais precisas sobre os processos de fluxo
génico e oscilagio demogréfica no passado (Altshuler et al., 2012;
Ribeiro-dos-Santos et al., 2013; Salzano e Sans, 2014).

H4 duas maneiras de se ler a mensagem que o DNA traz sobre o
passado. Uma delas ¢ pelo estudo do DNA dos descendentes que
vivem atualmente e outra, dos préprios individuos do passado que
deixaram algum vestigio de DNA preservado em ossos, dentes ou
outro tecido bioldégico (Rasmussen et. al., 2014). A vantagem do
estudo de DNA de individuos antigos ¢ ter acesso a informagao direta
do passado, mesmo que eles tenham ou nao deixado descendentes.
A desvantagem dessa abordagem ¢é que a quantidade das amostras
disponiveis é pequena e hd o risco de contaminagao com DNA
moderno, que pode enviesar as andlises. O estudo dos genomas de
populagoes modernas permite inferir sua genealogia e a histdria das
populacoes ancestrais. As vantagens desta abordagem sao uma maior
quantidade de amostras disponiveis e a alta qualidade das mesmas.
Uma dificuldade é que estas amostras devem ser coletadas a partir de
individuos de populagdes autdctones e culturalmente muito diversas,
muitas delas consideradas vulnerdveis pelos comités de bioética, e
estdo espalhadas, geralmente, em uma grande 4rea geogrifica de
dificil acesso.

Outra dificuldade intrinseca do uso de amostras modernas, apontada
por Jobling (2012), diz respeito aos métodos estatisticos de inferéncia
que sdo necessdrios para determinar quais 0s processos e eventos
deram origem aos padroes de diversidade observados. Para o autor,
uma das maiores dificuldades em inferir o passado das populagées
a partir dos atuais padroes de diversidade genética é que os eventos
histéricos mais recentes podem sobrepor a uma série de eventos
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histéricos mais antigos. Por exemplo, nas Américas, a miscigenagao
entre populacdes autéctones (indigenas) e nao autéctones nos ultimos
500 anos confunde a inferéncia histérica pré-colombiana, pois em
muitos casos nio ¢ possivel identificar o componente ancestral
indigena entre os dados de variabilidade genética (Gongalves et al.,
2013).

A origem africana dos seres humanos modernos hd cerca de 190
mil anos e subsequente colonizagio dos demais continentes nos
ultimos 70 mil anos, se reflete no alto nivel de diversidade genética
observado na Africa, valores intermedirios na Asia e Europa, e na
menor diversidade observada entre os nativos da América do Sul
(Underhill e Kivisild, 2007). Isto se deve a uma série de eventos
fundadores desde a migragio inicial para fora da Africa até o Velho
Mundo, que posteriormente levou ao povoamento da Oceania e do
Novo Mundo, resultando em um declinio da diversidade genética
em relagao a distdncia do continente africano (Jobling et al., 2004).
A diversidade moderna ¢é fortemente influenciada por esses eventos
antigos. Ao redor de 65 mil anos atrds, nossa espécie teve um
grande declinio populacional, resultando numa perda de diversidade
genética significativa neste periodo (Jobling et al., 2004). Outros
eventos posteriores também foram muito importantes, dentre eles
a sedentarizagdo e o desenvolvimento da agricultura a partir de 12
mil anos atrds que favoreceu um grande aumento populacional da
humanidade, persistente até hoje. Essa revolu¢ao cultural também
teve consequéncias importantes para doencas infecciosas, uma vez
que os grandes aglomerados populacionais favoreceram as epidemias,
quando o uso da domesticagio de animais e do armazenamento de
alimentos também facilitou a transferéncia zoonética de doengas
para os seres humanos (Underhill e Kivisild, 2007, Wolfe et al.,
2007; Jobling, 2012).

Nos processos particulares da América do Sul, devemos também
considerar a antiga e continua movimentagio territorial das
populacoes nativas e os diferentes processos culturais locais e
regionais. A lingua nativa ainda é o principal elemento cultural
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relacionado com a associagao histérica entre povos ancestrais e
seus descendentes, considerada como uma importante referéncia
para identificagdo cultural que permite aos linguistas, geneticistas
entre outros especialistas sugerirem agrupamentos populacionais,
assim como a localiza¢do geografica das comunidades indigenas
(Barbieri et al., 2011). No entanto, ¢é preciso levar em conta que
a linguagem e a posigao espacial das comunidades indigenas, no
presente, sao resultados de um processo dindmico que envolve
constantes mudancas no passado (Bolnick et al., 2004). No caso dos
povos indigenas amazdnicos é bem conhecido o modelo de fissao e
fusao de populagoes proposto por James Neel e Francisco Salzano
(1967), que ilustra vdrios destes eventos dinimicos que moldaram e
remodelaram por vérios séculos as diferentes etnias indigenas e sua
distribuigao espacial em nosso continente.

Com o comego do registro histérico nas Américas hd pouco mais
de 500 anos, sabemos que nos primeiros séculos de colonizacao
europeia, os povos indigenas foram devassados por epidemias,
guerras e escravidao, resultando no declinio das populagdes e de
sua diversidade cultural, muitos obrigados a se moldarem em novas
unidades culturais, por exemplo, as missoes jesuitas no Paraguai,
Argentina, Bolivia e Brasil (Hoffner, 1977; Heers, 1981). Outras
sociedades indigenas relativamente isoladas foram formadas por
descendentes de grupos foragidos de missdes ou do servigo de
colonos que se retribalizaram (Carneiro da Cunha, 1992, p. 11-
12). Além da influéncia colonial, algumas comunidades indigenas
de diferentes culturas foram historicamente muito relacionadas entre
si, por exemplo, as fusoes Arawak-Tukano do alto Rio Negro, onde
hd exogamia materna entre diferentes etnias até a época atual (ISA,
2014). O extrativismo vegetal e mineral e a expansio urbana também
provocaram e ainda provocam mudangas nas popula¢des nativas na
América do Sul, tal como o ciclo da borracha no final do século XIX
e inicio do XX. Além disso, a acomodacao de diferentes sociedades
em novas unidades sociais tem sido um fendémeno frequente em
vérias regioes das terras baixas sul-americanas (Carneiro da Cunha,
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1992, p. 11-12).

Apesar das limitagoes acima apontadas, a genética de populagoes
vem a cada dia demonstrando sua utilidade na pesquisa histérica
das sociedades humanas e também na identificagio da ancestralidade
populacional por meio dos marcadores moleculares de ancestralidade.

MARCADORES MOLECULARES DE
ANCESTRALIDADE

A genética de populagoes estuda a variabilidade dos diversos
organismos. No caso das populagdes humanas, a diversidade por
muito tempo foi investigada com varidveis qualitativas como, por
exemplo, as frequéncias dos diferentes grupos sanguineos em diferentes
populagoes (Salzano, 1992). Foi na década de 1980 que os marcadores
genéticos tornaram-se uma importante ferramenta nos estudos de
evolucio bioldgica (Ellis et al., 1989). Geneticistas demonstraram
que, enquanto os cromossomos X e cada um dos autossomos tinham
muitos ancestrais por causa da recombinagio génica, os DNAs das
mitocondrias (mtDNA) modernas possuiam, a cada geragio, uma
Unica ancestral materna e os DNAs dos cromossomos Y (MSY)
também possufam um tnico ancestral paterno (Casanova etal., 1985,
YCC, 2002; Hinds et al., 2005; Lander et al., 2001; Rosenberg et al.,
2002; Venter et al., 2001; Scozzari et al., 2014). Entio, essas variagoes
passaram a ser estudadas como linhagens, permitindo a reconstrugao
de genealogias conectadas pelas relagoes de ancestralidade comum
(Jobling e Tyler-Smith, 1995; Underhill et al., 1997; Karafet et al.,
2008; Battaglia et al., 2013).

As andlises de diversidade genética de locos uniparentais nao
recombinantes fornecem importantes informagoes sobre eventos
evolutivos humanos (Figura 1). Apesar de 0 mtDNA e o MSY
representarem vias Gnicas do caminho evolutivo, a materna e a
paterna, eles compartilham trés vantagens cruciais a fim de se obter
uma andlise filogeografica precisa (Underhill e Kivisild, 2007). Em
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primeiro lugar, a sua evolu¢io pode ser descrita através de uma
drvore filogenética, ou seja, uma descri¢ao cladistica das afinidades
existentes entre tipos moleculares que, também, podem acomodar
os tipos extintos obtidos a partir de DNA antigo. Segundo, o
padrio de sua distribuigio geografica pode ser descrito em termos
da propagacao histérica de linhagens monofiléticas, caracterizadas
por sequéncias especificas de variantes no DNA também chamadas
de haplétipos ou haplogrupos. E por dltimo, a antiguidade das
linhagens e da separagao destas a partir de seus ancestrais comuns
podem ser estimadas assumindo que as variantes sao sequencialmente
acumuladas nessas linhagens que evoluem em diferentes modos e
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Figura 1 — Neste esquema s3o mostradas quatro geragoes em uma familia. A heranga
do cromossomo Y estd do lado esquerdo do DNA mitocondrial. Apenas um bisavod
e uma bisavé dos oito bisavés passam o Y e o meDNA para seus descendentes por
linhagem paterna (Y_ e linhagem materna (mtDNA), respectivamente. Os demais
cromossomos autossdmicos (1 ao 22) sio herdados de maneira biparental e sao
afetados pela recombinagio meidtica que gera cromossomos quiméricos derivados
de todos nossos ancestrais, o que dificulta parcialmente a reconstrucio histérica.
Figura modificada de imagem disponivel na pgina do Projeto Genogréfico (www.
genographic.com).
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O CROMOSSOMO'Y

O cromossomo Y humano constitui-se de uma regiao chamada MSY
(male specific region) e duas pequenas regioes pseudo-autossdmicas
nas extremidades distais do braco curto, Yp-PAR, e do longo, Yq-
PAR (Skaletsky et al., 2003). A regiao Y especifica que possui o gene
formador de testiculos (SRY), MSY, perfaz 95% do comprimento
do cromossomo e se constitui de um mosaico de sequéncias
heterocromdticas e de trés classes de sequéncias eucromadticas:
X-transposta, X-degenerada e amplicons (Skaletsky et al. 2003,
Alvarez-Sandoval et al., 2014; Bellott et al., 2014). O cromossomo
Y recombina com o cromossomo X através das regioes Yp-PAR e
Yq-PAR durante a meiose, mas o restante do cromossomo (MSY)
niao recombina com outros cromossomos. A disponibilidade de
informagoes de sequéncias MSY em bases de dados publicos (ISOGG,
2014) acelerou a descoberta de variacdes em outras sequéncias MSY e
o seu reconhecimento como uma poderosa ferramenta na reconstrugao
das origens patriarcais das populagdes humanas modernas (Skaletsky

et al., 2003).

O cromossomo Y possui marcadores moleculares de evolu¢ao lenta
e de evolugdo ripida. Os marcadores genéticos de evolu¢ao lenta
possuem taxa de mutagdo de 10 a 10 por sitio por geragao; sao
bialélicos e compreendem os SNPs, os indels e as inser¢oes de
retrotransposons. Os SNPs sio substituicdes de uma tnica base.
Quando a base pirimidina, em uma sequéncia, ¢ substituida por outra
base pirimidina (C paraT ouT para C) ou uma base purina por outra
purina (A para G ou G para A) a mutagio é chamada de transicao.
Quando uma base pirimidina ¢ substituida por uma base purina,
ou vice-versa, a muta¢io ¢ chamada de transversio. Dois processos
fundamentais dao origem as mutagoes de substituigao: incorporagao
errada de nucleotideos durante a replicagao; e mutagénese, causada
por modificagdes quimicas das bases, e ainda dano fisico, por exemplo,
por radiacio ultravioleta e radiagao ionizante (Underhill et al., 1997).
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Os SNPs da regido MSY sdo os marcadores mais significativos para a
genética de populagdes, pois mostram identidade por descendéncia.
E ¢ por esse motivo que eles sao muito utilizados em estudos
populacionais. Os estados ancestrais e derivados dos alelos sao
reconhecidos a partir de comparagoes com sequéncias de chimpanzés.
O alelo compartilhado com os demais primatas ¢ denominado alelo
ancestral. O alelo polimérfico é denominado alelo derivado. O
reconhecimento de linhagens ancestrais e descendentes possibilita
construir filogenias do cromossomo Y por meio de um enfoque
cladistico (YCC, 2002; ISOOG, 2014). Uma linhagem, haplétipo
ou haplogrupo do cromossomo Y ¢ definida como a combinagio de
alelos (derivados e ancestrais), uma série de polimorfismos bindrios,
que apresenta uma distribuicao geogréfica conhecida. Por exemplo,
o haplogrupo A ¢ restrito ao continente africano: Khoisan, Etiépia
e Sudio. O haplogrupo B é encontrado em altas frequéncias entre
os Pigmeus. A maioria dos cromossomos Y europeus pertence ao
haplogrupo R. O haplogrupo S é predominantemente encontrado
em cromossomos Y da Oceania e Indonésia. O principal haplogrupo
fundador dos nativos americanos chama-se haplogrupo Q e ele ¢
definido pelo SNP denominado M242 (Karafet et al., 2008).

O marcador M242 é uma mutacio C/T (Seielstad et al., 2003). O
alelo derivado M242 T define a mais frequente linhagem paterna
observada entre os nativos americanos. Atualmente sio reconhecidas
duas linhagens paternas de nativos americanos: os haplogrupos
Q e C (Figura 2). O haplogrupo Q ¢ dividido em duas sub-
linhagens principais: Q-L54* ¢ Q-M3 e correspondem a maioria
dos cromossomos Y nativos americanos pesquisados, sendo mais
comum a linhagem Q-M3 (Underhill et al., 1996; Santos et al.,
1999, 2007; Karafet et al., 2008; Mezzavilla et al., 2014).

Dentro do haplogrupo Q-M3 hd vérias sub-linhagens: a linhagem
andina definida pelo marcador SAO1 (Jota et al., 2011; Roewer et
al., 2013); a linhagem identificada pelos marcadores M19, marcador
especifico da América do Sul (Bortolini et al., 2003; Bisso-Machado
et al., 2012; Roewer et al., 2013); as linhagens identificadas pelos
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marcadores M194 e M199, ambos de ocorréncia rara (Karafet et
al., 2008); a linhagem identificada pelos marcadores P106 e P292
citada em Geppert et al. (2014) que estdo na mesma posi¢ao do
marcador M199 da filogenia do Haplogrupo Q em ISOOG (2014).
Em 2012, a filogenia do haplogrupo Q, Figura 2, foi redefinida com
novos marcadores, dentre eles o novo marcador NWTO01, presentes
em populacdes nativas da América do Norte (Dulik et al., 2012).
Em 2013 também foi identificada em raros individuos do Equador
uma linhagem do haplogrupo C3* (Roewer et al., 2013; Geppert
et al., 2014; Mezzavilla et al., 2014). Uma nova configuracio do
Haplogrupo Q ¢é proposta por Battaglia et al. (2013), na qual
aparecem dois novos marcadores M557 e PV2 dentro do sub-
haplogrupo Q-M3 e dois novos marcadores PV3 e PV4 dentro do
sub-haplogrupo Q-L54 . Na filogenia de Van Oven et al. (2014),
os marcadores M199, M194 (Dulik et al., 2012) e PV2 estao
ausentes do sub-haplogrupo Q-M3, restando na sub-linhagem
Q-M3 os marcadores M19, SA01 e Q-M557. Ainda em Van Oven
et al. (2014), no sub-haplogrupo Q-L54 aparece o novo marcador
7780 (CTS1780) (ISOGG, 2014). Na filogenia do Haplogrupo
Q proposta por Geppert et al. (2014), no sub-haplogrupo Q-M3,
aparece o novo marcador MG2 (encontrado em trés individuos
Quechua); dois novos marcadores, MG13 e MG15, na mesma
posi¢do do marcador 154 na filogenia; e o novo marcador MG11 na
mesma posi¢cao do marcador M346. A linhagem Q-M3* permanece
como a maijor linhagem do sub-haplogrupo Q-M3 em Geppert et
al. (2014), dos 67 individuos Q-M3, 64 individuos sio Q-M3* e
3 individuos sao MG2.
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Figura 2 — Filogenia dos cromossomos Y nativos americanos (linhagens Q e
C) com os marcadores (SNPs) indicados acima dos ramos e escala temporal da
diversificagio das linhagens marcada em milhares de anos (Kaa).

No banco de dados ISOGG (ISOGG 2014) ¢ descrita uma
filogenia do cromossomo Y de alta resolugdo a partir de dados de
sequenciamento de leitura curta (next generation) com a maior
parte dos marcadores de Y disponiveis. No entanto, outros estudos
estao refinando a filogenia do cromossomo Y através da geragao de
sequéncias gendmicas completas do cromossomo Y de individuos
dos vérios continentes que sao disponibilizados ao ptblico (Wei et
al., 2013; Scozzari et al., 2014).

Os marcadores genéticos de evolugao rdpida do cromossomo Y sao
chamados microssatélites. Microssatélites ou STRs (Short tandem
repeats) sao blocos de repeti¢des com unidades repetitivas de 1 a
7 pares de bases. A diferenca do nimero de repetigoes determina
a variabilidade entre os alelos. Esses polimorfismos possuem altas
taxas de mutagdes (10 a 10 mutagoes por loco por geracio) e muito
usados em andlises estatisticas para comparagao de populacoes e
identificacdo haplotipica (Skaletsky et al., 2003).
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O DNA MITOCONDRIAL

O DNA mitocondrial (mtDNA) é importante em estudos evolutivos
por mostrar a heranga materna, possuir taxa de evolugao rdpida e
alto niimero de cdpias (Stoneking e Soodyall, 1996). As linhagens de
mtDNA humano sio classificadas em trés super-haplogrupos: L1, L2
e L3 (Parraetal., 2003). Para estudos migratérios e de dispersio pelos
continentes 0 mtDNA ¢ uma ferramenta fundamental. A andlise do
mtDNA revela que a maioria dos atuais nativos americanos pertencem
a poucas linhagens distintas, encontradas também em algumas partes
da Asia, chamadas A2, B2, C1b, Clc, Cld, D1 e D4h3a (Schurr
e Sherry, 2004; Dornelles et al. 2005; Hunley et al., 2007; Lewis
Jretal., 2007; Fagundes et al., 2008; Bisso-Machado et al., 2012).
Isto indica que os atuais nativos americanos sio derivados de um
grupo pequeno de individuos que possufam esses tipos de mtDNA.
A distribuigio das linhagens relacionadas de mtDNA na Asia indica
uma rota de migragao principal para o continente americano através
do nordeste Asidtico via Beringia, uma ponte de terra ligando Asia
e América, que emergiu durante a glaciagio entre 24-12 mil anos
atrds. Algumas populagoes proximas da Mongdlia e do sul da Sibéria
compartilham ancestrais mitocondriais recentes com todos os nativos
americanos. Outras linhagens maternas de menor frequéncia como
X1 e D4, parecem indicar também que hd um fluxo génico mais
recente (apds 12 mil anos atrds) de individuos asidticos (Schurr e
Sherry, 2004; Barbieri et al., 2011;Underhill e Kivisild, 2007).

Populagoes nativas de outros continentes foram catalogadas segundo
as mutagdes especificas no mtDNA nos seguintes haplogrupos: L0,
L1, L2, L3, L4, L5, L6 - africanas; H, V, U, J, T, R, K, W, X, I -
europeias; Q, G, E, D, C,Z,A, B, S, O, Y, E P - asidticas, segundo o
PhyloTree (2014). Estes haplogrupos sao classificados de acordo com
a sequéncia de referéncia Cambridge, rCRS (Andrews et al., 1999).
Processos evolutivos podem também ser quantificados por mudangas
nas frequéncias alélicas e haplotipicas dentro das populagoes. Um
haplétipo é o conjunto de diferentes estados alélicos ao longo de uma
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molécula de DNA que ¢é herdada sem influéncia da recombinagao.
Modelos matemadticos construidos a partir de diferengas haplotipicas
permitem derivar equagdes e estimar parimetros de interesse para
os dados, por exemplo, taxa de crescimento populacional, a idade
de um alelo e taxa de migragoes entre duas populagoes. Modelos
também mostram como testar diferentes hipdteses sobre o passado
(Jobling et al., 2004).

Aplicando metodologias equivalentes ao cromossomo Y e genoma
mitocondrial, o tempo estimado para o mais recente ancestral comum,
TMRCA, do cromossomo Y ¢ 138.000 (120-156.000 anos); e o
TMRCA do genoma mitocondrial é de 124.000 (99-148.000 anos)
(Poznik et al., 2013). Novos resultados sugerem que, contrariamente
as afirmagdes anteriores, as linhagens paternas nio coalescem mais
recentemente do que as linhagens maternas (Poznik et al., 2013).

MODELOS INTERDISCIPLINARES QUE EXPLICAM O
POVOAMENTO PRE-COLOMBIANO DA AMERICA

Diferentes estudos sobre o povoamento da América tém revelado
discrepancias de temporalidade e rotas de migracio usando tipos
variados de dados e metodologias. Isto tem gerado muita controvérsia,
mas 20 mesmo tempo, vem estimulando a execugao de mais pesquisas
para entender em detalhe este evento pré-histérico de colonizagao.
Pesquisadores de diferentes dreas como arquedlogos, antropdlogos,
linguistas e geneticistas ainda buscam responder perguntas sobre o
nimero de migragoes, quais seriam os primeiros territérios ocupados,
as rotas que 0s povos antigos seguiram inicialmente, assim como a
temporalidade desses eventos.

Modelos de ocupagio do continente americano foram propostos
a0 longo do tempo. Nos préximos pardgrafos serdo apontados os
principais acontecimentos que levaram a proposi¢ao de alguns desses
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modelos de ocupagao. Curiosidades a respeito do povoamento do
continente americano remontam ao periodo da colonizagao do
continente pelos europeus. Em 1589 o jesuita José de Acosta (1539-
1600), missiondrio espanhol no Peru entre 1571 e 1586, escreveu
sobre a hipétese da ocupagio da América por terra, sugerindo que
povos ancestrais poderiam ter vindo em ondas migratdrias sucessivas,
através de uma ponte terrestre entre Asia e América (Hoffner, 1977).
O Estreito de Bering, entre Sibéria e Alasca, e respectiva ponte de
terra Beringia, que formava durante as glaciagdes, foram descritos
séculos mais tarde.

No século XX, nio s6 a questao da origem, mas a temporalidade da
ocupacio ganhou énfase nos debates cientificos. Quanto a origem,
durante décadas a visao predominante tem sido a de que paleoindios,
ancestrais dos indios modernos, chegaram 4 América via Beringia, do
norte da Asia. O modelo sobre o primeiro povoamento das Américas
denominado Single Origin Clovis foi proposto pela primeira vez por
Ales Hrdli¢ka em 1937. Segundo esse modelo, os paleoindios deram
origem a cultura Clovis, hd cerca de 11.500 anos (Rothhammer e
Dillehay, 2009).

O sitio arqueoldgico Clévis foi encontrado na parte central dos
EUA em 1932. E essa descoberta fez com que Hrdlicka reformulasse
sua ideia sobre a temporalidade da ocupagao. Isso porque desde a
descoberta do esqueleto “Folson Man” em 1920, Hrdlicka refutava
vigorosamente todas as alegagoes de qualquer presenga humana hd
mais de 4000 anos no continente americano. No entanto, com a
descoberta do sitio Clovis, Hrdli¢ka transformou-se em um dos
principais defensores da Single Origin Clovis, admitindo que
pudessem ter chegado no final do Pleistoceno. Posteriormente,
quando pontas de projéteis Clovis apareceram em intimeros sitios
arqueolégicos na América do Norte, muitas vezes associadas com
restos de ossos de mamiferos extintos como bisées e mamutes, datados
por rddio carbono ao redor de 11.000 anos atrds, nasceu a ideia
“Clovis-first” de relacionar os paleoindios Clovis com os primeiros
americanos (Rothhammer e Dillehay, 2009). Mais recentemente,
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evidéncias arqueoldgicas e datagoes de vérios sitios arqueoldgicos
espalhados por todo o continente americano, datados antes de Clovis,
fizeram com que o paradigma “Clovis-first” fosse questionado e
fazendo prevalecer a ideia de que os primeiros humanos chegaram a
América do Norte e do Sul na era pré-Clovis (Goebel et al., 2008).
Logo apés a descoberta do sitio arqueoldgico Clovis, surgiu a questao
de como os primeiros habitantes alcancaram as latitudes médias
da América do Norte durante a glaciagdo, pois a metade norte do
continente estava enterrada sob duas camadas extensas de gelo
chamadas Laurentide e Cordilleran (das Montanhas Rochosas). Em
1933, W.A. Johnston propoés a existéncia de uma antiga passagem
entre as duas geleiras. Denominada “corredor livre de gelo”, a
passagem se estenderia desde o Yucon ao norte de Montana. Contudo,
pesquisas geoldgicas e arqueoldgicas duvidaram da existéncia dessa
passagem e levaram os pesquisadores a considerarem outras vias de
entrada para o centro e sul do continente. Entao foi sugerido que
a migragdo humana mais antiga das Américas poderia ter ocorrido
ao longo da costa noroeste por meio do uso de embarcagoes para
navegar as bordas oceanicas do continente. A hipétese de entrada
costeira, recentemente ganhou maior apoio, principalmente como
consequéncia da descoberta de vdrios sitios arqueoldgicos costeiros
primeiro ao longo da costa noroeste da América do Norte e depois
ao longo da costa do Pacifico da América do Sul (Rothhammer e
Dillehay, 2009).

Na década de 80 um modelo multidisciplinar trouxe uma inovagao no
debate sobre as primeiras ocupagdes humanas: a questao das linguas
nativas. Em 1986 Greenberg, Turner e Zegura propuseram outro
modelo explicativo que reuniu andlise de dados linguisticos, anatomia
dental e diversidade genética através de polimorfismo de proteinas
sanguineas. O modelo foi chamado de Teoria das Trés Migragoes,
pois sugeria que migragoes anacronicas sucessivas teriam dado
origem aos trés principais agrupamentos linguisticos de povos nativos
americanos: Amerindios, Na-Denes e Aleutas-Esquimés. Segundo
esse modelo, os primeiros indios chegaram ao interior do Alasca e do
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Yukon e depois se espalharam para alguns territérios do Canadi e,
eventualmente, para o resto do continente. Posteriormente, a costa do
Pacifico Noroeste foi colonizada por falantes Na-Dene; e por tltimo,
o Artico foi ocupado pelos Esquimés-Aleutianos (Greenberg et al.,
1986). Embora esta hipétese tenha recebido considerdvel atengao na
tentativa de explicar o povoamento das Américas de uma perspectiva
multidisciplinar, mais tarde ela foi contestada também por razoes
linguisticas, dados bioantropoldgicos e genéticos (Rothhammer e
Dillehay, 2009). O fato é que o modelo das trés migragoes tornou-se
uma referéncia porque ora os novos trabalhos aparecem apoiando-o,
ora contestando-o. Ainda, a tendéncia multidisciplinar da discussao
foi um marco muito importante desse modelo.

Em 2012, por exemplo, foi desenvolvido um estudo genémico
que defende o modelo de trés fluxos migratérios. Em Reich et al.
(2012) foram reunidos dados de 52 popula¢des nativas americanas
e 17 grupos siberianos genotipados em 364.470 polimorfismos
de nucleotideo unico. Foi mostrado que os nativos americanos
descendem de pelo menos trés correntes de fluxo génico asidtico a
partir de uma tinica populagdo ancestral chamada de ‘First Americans’.
No entanto, falantes de linguas do Esquimé-Aleut do Artico herdaram
quase metade de sua ascendéncia de um segundo fluxo génico da
Asia, e 0 Chipewyan de lingua Na-Dene do Canad4 herdaram cerca
de um décimo de sua ascendéncia de uma terceira corrente. Apds
o povoamento inicial, seguiu-se uma expansao para o sul que foi
facilitada pela costa, com divisdes populacionais sequenciais e pouco
fluxo génico apds a divergéncia, especialmente na América do Sul.
A grande excecio seria os falantes Chibcha em ambos os lados do
istmo do Panamd, que tém ascendéncia tanto da América do Sul
quanto da América do Norte.

Além da investiga¢o a partir de dados do genoma, outras investigagoes
foram feitas a partir de medidas craniométricas. Durante a década
de 1990, surgiram trabalhos sobre os padrées norte-americanos de
variabilidade craniana. Tendéncias morfolégicas heterogéneas foram
encontradas e esse achado apoiou a ideia de que diferentes grupos
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de populagdes adentraram na América em diferentes intervalos de
tempo. Porém, embora as afinidades morfoldgicas estivessem mais
préximas de populagdes asidticas, os dados nao puderam ser usados
para especificar o tempo de entrada ou o niimero de populagoes
fundadoras (Neves e Hubbe, 2005; Rothhammer e Dillehay 2009).
Por outro lado, um grupo de pesquisadores da América do Sul
sugeriu que a varia¢ao craniométrica americana revelou dois padroes
distintos baseados em uma comparac¢io de crinios de amerindios
modernos com cranios de amerindios pré-histdricos, encontrados
em Lagoa Santa, Brasil (Powell e Neves, 1999). Esses padroes foram
denominados Paleoamericano e Amerindio. Paleoamericanos, os
amerindios pré-histéricos, tendem a se assemelhar morfologicamente
a0s atuais australianos, melanésios e africanos subsaarianos. Amerindios
modernos tardios apresentam uma maior semelhanca com os asidticos
do norte. Os defensores dessa hipétese alegaram que duas migragoes
sucessivas, decorrentes de diferentes fontes geograficas e cronoldgicas,
foram responsdveis pelos padroes observados de variagao. Segundo
este modelo, as semelhangas entre os australianos e paleoamericanos
podem ser explicadas pela descida do Sudeste da Asia. Paleoamericanos
teriam chegado seguindo uma rota terrestre de 15 mil anos atrds
(Kaa), enquanto os amerindios vieram cerca de 4000 anos mais
tarde, ao longo de uma rota similar (Neves e Hubbe, 2005). Em
uma comparacio estatistica exploratdria feita por Howells (1996),
foi sugerido que os cranios de Lagoa Santa seriam semelhantes aos
atuais australianos, melanésios e africanos, corroborando os resultados
relatados no inicio do século por Rivet sobre a “raca” Lagoa Santa.
Enquanto que em Howells (1996) essa semelhanga ¢ tomada como
prova de uma migragao antiga para a América utilizando o Oceano
Pacifico, em Neves e Hubbe (2005) a migracio seria por uma rota
terrestre da Africa para a América via Asia (Neves e Hubbe, 2005).
Em Gonzéilez-José et al. (2008) ¢ refutada a hipdtese apresentada
em Neves e Hubbe (2005) de duas ondas migratérias discretas.
Um trabalho anterior com dados do cromossomo Y e mtDNA jd
apontava que uma migragao inicial da Sibéria teria contribuido para
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a maioria dos genes de populagdes nativas americanas (Tarazona-
Santos e Santos, 2002; Fagundes et al., 2008). Paleoamericanos e
alguns amerindios atuais (crinio mongolizado) devem ser vistos como
extremos de uma varia¢ao morfoldgica continua. O modelo presente
em Gonzilez-José et al. (2008) levou em conta uma populagao
fundadora ocupando a Beringia durante a dltima glaciagio, que é
caracterizada pela alta diversidade cranio-facial, linhagens fundadoras
do mtDNA e do cromossomo Y, e alguns alelos autossdmicos privados.
A populagao “Beringiana” esteve, provavelmente, em constante
contato com as populagoes do nordeste da Sibéria. O contato entre
Asia e América teria permanecido mesmo apés a elevagio do nivel
dos oceanos e a formagio do Estreito de Bering hd 12.000 anos

(Figura 3).

Figura 3 — Mapa ilustrativo da regiao da Beringia (entre Sibéria, Rassia, e Alasca,
EUA) e um modelo consensual (entre morfologia e DNA, Gonzalez-José et al.,
2008) de chegada dos primeiros nativos americanos via Beringia. A seta grossa
representa a primeira colonizagio no final do Pleistoceno ao redor de 18 a 20
mil anos atrds (Kaa), de povos com morfologia craniana indiferenciada. Essa
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populacio beringiana teria utilizado uma rota costeira via litoral do Pacifico para
dispersdo ao sul, chegando 4 América do Sul hd pelo menos 14,5 mil anos. As
demais setas pontilhadas indicam intimeros eventos de fluxo génico entre Asia
e América que trouxeram, provavelmente, novos genes e caracteres derivados da
morfologia craniana mongdlica de origem asidtica, principalmente no Holoceno
(Gltimos 11,7 mil anos).

O fluxo génico com as populagdes asidticas, que se estendeu pelo
Holoceno, seria uma possivel explicagao para a mudanga gradual na
morfologia craniana. Os caracteres “mongolizados” apareceram na
Asia cerca de 12.000 anos atrds e na América cerca de 9.000. Esse
fato explica por que observamos extremos de variagao morfolégica nas
Américas que geralmente envolvem populagdes mais mongolizadas
no norte da América do Norte, esquimés e Na-Denes do Alaska, por
exemplo, e menos mongolizadas em populagdes do sul, incluindo
comunidades indigenas do México, Pericus, da Argentina, Fueguinos
e do Brasil (Gonzdlez-José et al., 2008). Depois de uma expansao
populacional na Beringia, o que poderia ter ocorrido concomitante
com a sua entrada para a América, o fluxo génico circum-Artico mais
recente teria permitido a dispersao de caracteres asidticos derivados
do nordeste e algumas linhagens genéticas particulares do leste da
Asia para a América e vice-versa (Tarazona-Santos e Santos, 2002;
Gonzdlez-José et al., 2008).

Atualmente, o desenvolvimento da tecnologia de sequenciamento de
DNA antigo tornou-se a mais nova ferramenta para estudos histéricos
fazendo com que o trabalho dos arquedlogos e dos geneticistas tenha
grande aproximacao e didlogo, fortalecendo assim, cada vez mais, a
caracteristica multidisciplinar dos estudos sobre o povoamento pré-
colombiano da América (Gonzilez-José et al., 2008).
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O POVOAMENTO DA AMERICA DO SUL

A América do Sul é biogeograficamente dividida em cinco dreas
principais: a dos Andes; as planicies tropicais e temperadas da
Col6émbia, Venezuela e Brasil; o Planalto Central brasileiro;
as terras altas do leste do Brasil e Guianas; e o sul do Pampa e
pastagens da Patagénia (Rothhammer e Dillehay, 2009). Segundo
Rothhammer e Dillehay (2009), a cadeia de montanha Andina, a
vasta bacia Amazonica, e as pastagens do sul, muito provavelmente,
constituiram barreiras que isolaram populagoes, interrompendo o
fluxo génico entre elas. Ainda, a periodicidade e os extremos de
ciclos climdticos do Pleistoceno Superior influenciaram as diferentes
adaptagoes das populagoes e o surgimento da variagao humana
e cultural dentro da América do Sul (Rothhammer e Dillehay,
2009). As evidéncias da complexidade cultural sao: aumento do
uso dos recursos costeiros, grande densidade populacional com
uma concentragio demogréfica nas principais bacias hidrogréficas,
diversificagao tecnoldgica, domesticacio de plantas, aparecimento
de prdticas rituais (Rothhammer e Dillehay, 2009; Tarazona-Santos
et al., 2001; Scliar et al., 2014). A filogenia do haplogrupo Q e
as linhagens maternas atualmente conhecidas ainda néo refletem
essa diversidade cultural. Por isso, hd uma grande procura por
novas mutagdes que possam auxiliar no entendimento dos antigos
povoamentos (Jota et al., 2011; Dulik et al., 2012; Battaglia et al.,
2013; Geppert et al., 2014).

Quando focalizamos as linhagens paternas do haplogrupo Q, vemos
que duas linhagens, Q-L54* ¢ Q-M3, estao distribuidas desde a
América do Norte até a América do Sul. Essas linhagens, além
de pertencerem a uma ampla regido geogrifica, abrangem toda a
complexidade das diversas populagoes nativas como os diferentes
troncos linguisticos presentes na América do Sul: Arawak, Macro-
Jé, Tupi, Tukano, dentre outros. Desta forma, as atuais investigacoes
genéticas se concentram na procura por novas sublinhagens Q-M3 e

Q-L54*, mas principalmente sublinhagens Q-M3. Por meio de novas
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mutagoes talvez possamos mostrar mais detalhadamente posigoes
geogréficas e rotas das primeiras ocupagdes territoriais na América
do Sul de uma forma mais refinada e microrregional.

O primeiro passo na procura de novas mutagoes consiste em definir
por meio de dados de microssatélites, amostras com haplétipos
divergentes. O segundo passo é sequenciar vdrios pedagos da regiao
MSY das amostras escolhidas. O tamanho das sequéncias depende da
metodologia de sequenciamento utilizada: Sanger, Next Generation,
Complete genomics. Quanto maior for a sequéncia obtida, maior
o custo envolvido e maiores as chances de descoberta de um SNP
novo (Jota et al., 2011; Wei et al., 2013; Geppert et al., 2014).
Depois de sequenciadas as amostras, os resultados sao comparados.
Quando uma sequéncia apresenta uma mutagao, essa amostra ¢
sequenciada juntamente com individuos da mesma populagao. Se
a mutagio for compartilhada com esses individuos podemos dizer
que a mutagao nova caracteriza um determinado grupo populacional
de um determinado ponto geogrifico. O passo seguinte é amostrar
todos os individuos possiveis para verificar a amplitude geogréfica
da mutagio. Essa metodologia foi desenvolvida em Jota et al. (2011)
e um alelo derivado restrito a individuos localizados na regiao dos
Andes peruanos foi encontrada, a mutagao SAO01. Em Geppert
et al., (2014) por meio de sequenciamento Next Generation e
posterior genotipagem, quatro SNPs novos do Haplogrupo Q foram
descobertos. O novo marcador MG2 encontrado em trés individuos
Quechua, caracteriza um novo sub-haplogrupo Q-M3 (Geppert et
al., 2014).

Utilizando dados de microssatélites e SNPs, foi apresentado em
Tarazona-Santos et al. (2001) um modelo evoluciondrio que estabelece
uma distingao entre populagoes andinas e populagdes nao-andinas.
Foram analisadas populagoes nativas dos Andes, Planalto Central do
Brasil, Amazo6nia e Chaco. Esse modelo evidencia que populagoes
Andinas possuem alta diversidade intrapopulacional, um grande
tamanho efetivo (Ne) da populacao, porém baixa diversidade
interpopulacional devido ao grande fluxo génico (Tarazona-Santos et
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al., 2001; Bisso-Machado et al., 2011, 2012). Populagdes amerindias
localizadas na Amazdnia brasileira apresentam caracteristicas opostas,
isto ¢, baixa diversidade intrapopulacional (baixo Ne) e grande
diversidade interpopulacional, devido ao baixo fluxo génico e maior
efeito da deriva genética (Tarazona-Santos et al., 2001; Bisso-Machado
etal., 2011, 2012). Vdrios questionamentos e modelos alternativos
de povoamento e flutuagio demogréfica foram testados (Bortolini
et al., 2003; Santos et al., 2007; Bisso-Machado et al., 2011, 2012;
Sandoval et al., 2013; Battaglia et al., 2013). De acordo com alguns
pesquisadores (Rothhammer e Dillehay 2009), o fato de as populacoes
nativas do Brasil apresentarem os mais baixos niveis de variacao
intrapopulacional sugerem uma coloniza¢ao inicial do oeste da
América do Sul e um povoamento posterior da parte oriental por
subgrupos ocidentais. No entanto, esta baixa diversidade é facilmente
explicada pelo maior isolamento e prolongado efeito da deriva nestas
populagoes (Tarazona-Santos et al., 2001; Bisso-Machado et al.,
2011, 2012; Battaglia et al., 2013).

OS PRIMEIROS ESTUDOS COM ABORDAGEM DE
GENOMAS COMPLETOS MODERNOS E ANTIGOS

Claramente, a maneira ideal de analisar a varia¢ao do genoma dentro
de uma populagio é sequenciar todo o genoma. Até recentemente
existiam poucos dados de genomas, muito em fungao do custo e
tempo envolvidos, mas com o desenvolvimento de novas plataformas
de andlises, como os de sequenciamento de Next Generation e
Complete Genomics, agora sio permitidos andlises de genomas
humanos completos (Jobling, 2012; Wei et al., 2013; Scozzari et
al., 2014; Hinds et al., 2005; Lander et al., 2001; Rosenberg et al.,
2002; Venter et al., 2001; Ribeiro-dos-Santos et al., 2013).

Adicionalmente, trabalhos com sequenciamento de DNA antigo de
fésseis dao uma nova visdo a respeito do passado da populagao como
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um todo. Um exemplo é o trabalho que mostra o sequenciamento de
um individuo Paleo-Eskimo (Rasmussen et al., 2010). H4 também, o
sequenciamento de parte do mtDNA extraido de esqueletos antigos
de indigenas da Amazonia Brasileira (Ribeiro-dos-Santos et al., 1996);
dos Sambaquis de Saquarema (Marinho et al., 2006); Botocudos
do Brasil (Gongalves et al., 2013), assim como os realizados com
esqueletos de individuos Guajajaras (Leite et al., 2014). Outro
exemplo ¢ o sequenciamento do genoma de um individuo do
Pleistoceno tardio de um local de sepultamento pertencente a cultura
Clovis que apresentou o haplogrupo Q dos nativos americanos
(Rasmussen et. al., 2014).

CONSENSO ATUAL E DUVIDAS PENDENTES

O consenso atual a respeito dos marcadores uniparentais ¢ que as
duas grandes linhagens paternas especificas de nativos americanos sao
os haplogrupos Q e C. A sub-linhagem autéctone Q-M3 constitui a
maior parte dos dados até agora analisados para o MSY, cerca de pelo
menos 70% dos individuos (Zegura et al., 2004; Bisso-Machado et
al., 2011, 2012; Battaglia et al., 2013; Roewer et al., 2013; Sandoval
etal., 2013; Geppert et al., 2014). Nas linhagens maternas de DNA
mitocondprial, sete sao reconhecidas; A2, B2, C1b, Clc, Cld, Dl e
D4h3a (Schurr e Sherry, 2004; Dornelles et al., 2005; Hunley et al.,
2007; Lewis Jr et al., 2007; Fagundes et al., 2008; Bisso-Machado
etal., 2012).

Com base nos registros de DNA modernos e antigos, a Asia foi o
ber¢o dos primeiros americanos, e nio a Europa como diz a “hipétese
solutrense”, de que os progenitores de Clovis seriam derivados de
uma populacio do Paleolitico Superior na Peninsula Ibérica. Estas
linhagens maternas principais também nao ocorrem entre os nativos
da Polinésia, embora haja um registro controverso da ocorréncia de
uma rara linhagem polinésica entre Botocudos do Brasil (Gongalves
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etal., 2013). O DNA antigo, desde os primeiros restos de esqueletos
americanos e coprélitos humanos também apresentaram haplogrupos
nativos americanos de origem asidtica (Kemp et al., 2007; Wang et
al., 2007; Goebel et al., 2008; Rasmussen et al., 2014).

As duvidas atuais que serdo identificadas a seguir dizem respeito,
principalmente, ao povoamento da América Latina. As mesmas
perguntas encontradas em Salzano (1992) continuam pertinentes,
isto ¢, de que maneira a genética de populagoes pode contribuir para
o estudo da histéria indigena? Para esse pesquisador essa contribuigao
se refere a trés aspectos principais: tamanho dos grupos fundadores,
dindmica demogréfica, contatos e migracoes especificas.

As atuais linhagens do haplogrupo Q-M3 sao identificadas em baixa
frequéncia quando comparadas com o total das linhagens Q-M3.
Disso concluimos que provavelmente outras novas linhagens Q-M3
serdao descobertas pelas novas plataformas de sequenciamento, como
feito por Geppert et al. (2014) utilizando plataformas sequenciamento
de ultima geracao.

No caso especifico da relagio da Histéria com a Genética na construgao
do processo microevolutivo das populages indigenas, concluimos que
a reunido de distintos contetidos, como a genética, a arqueologia, a
antropologia, entre outros proporcionou uma perspectiva cronolédgica
mais aprofundada do que as fontes histéricas escritas que datam do
século XVI, os relatos de viagem dos primeiros europeus que aqui
chegaram (Hoffner, 1977). Os marcadores genéticos uniparentais
identificaram eventos de migracio pré-histérica no continente
americano e auxiliaram a comparar a distdncia genética entre
as populagdes. Uma nova linhagem na filogenia do haplogrupo
Q somente possui uma relevincia do ponto de vista histérico
populacional se a mutagao que caracteriza a nova linhagem for
compartilhada por outros individuos (Bataglia et al., 2013; Geppert
etal., 2014). Por isso a amostragem é um fator crucial para o sucesso
explicativo do ponto de vista histérico de uma filogenia. Histdrias
de agrupamentos populacionais regionais por outro lado, também
necessitam de amostragens abrangentes geograficamente para que
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comparagoes populacionais e relages possam ser feitas.

Embora existam intimeras situa¢des que possam dificultar ou até
mesmo impossibilitar a reconstru¢ao de muitos eventos histéricos
importantes, a genética evolutiva humana demonstrou em inimeras
ocasioes a sua utilidade na pesquisa histérica das sociedades humanas.
No entanto, com o uso de novas metodologias e abordagens
multidisciplinares e comparativas, vdrias destas limitagoes podem ser
contornadas, permitindo a dedugao de cendrios histdricos consensuais
a fim de incrementar a descrigao de nosso passado que foi esquecido,
ofuscado ou apagado de forma voluntiria ou involuntdria, mas que
¢ patrimonio de toda a humanidade.
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