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White man came

Saw the blessed land

We cared, you took

You fought, we lost

Not the war but an unfair fight

Sceneries painted beautiful in blood

Wandering on Horizon Road

Following the trail of tears

Once we were here

Where we have lived since the world began

Since time itself gave us this land

Tuomas Holopainen



RESUMO

Este trabalho teve como meta principal contribuir para elucidar algumas das
questdes em aberto pertinentes a histéria evolutiva e antropoldgica de populacdes
nativas americanas. Para isso investigou-se marcadores uniparentais paternos, ligados a
NRY, e materno, mtDNA. Para o cromossomo Y foram investigados 108 individuos (85 sul-
amerindios de 16 tribos, pertencentes a 5 grupos linglisticos, além de 23 asiaticos
(siberianos), compreendendo 6 grupos étnicos distintos). Para o mtDNA foram
investigados 160 individuos (homens e mulheres), compreendendo 10 tribos sul-
americanas, pertencentes a 5 grupos lingiisticos distintos. Para o cromossomo Y foram
utilizados 26 marcadores (SNPs). Para o mtDNA a regido controladora-RC (HVS-I: da
posicdo 16.024 até 16.569, e HVS-II: da posi¢cdo 001 até 576) e a regido imediatamente 5’
a regiao controladora foram sequenciadas. Foi possivel determinar para o cromossomo Y
gue Qla3a* (autdctone nativo-americano, de provavel origem beringiana) esta fixado em
63% das tribos; o haplogrupo Qla3*, que por outro lado também é encontrado na Asia,
foi observado entre os Araweté (25%), Jamamadi (100%), Lengua (25%) e esquimods
asiaticos (17%). Merece destaque que Qla3* parece ser o que até agora era identificado
como sendo apenas “haplogrupo Q*”, ou seja, cromossomo Y portador do alelo derivado
no loco M242, mas com alelo ancestral para o M3. Nenhuma das novas mutagoes
mencionadas na atual arvore filogenética do cromossomo Y (com excecdo do M346, que
define Qla3*) foram encontradas. O seqglienciamento de regiées do cromossomo Y ndo
revelou nenhuma nova mutagao.

No caso do mtDNA, os indigenas do tronco Ge mostram os haplogrupos B e A
como sendo os mais freqlientes, enquanto que nos Tupi esses haplogrupos apresentam
freqliéncias mais elevadas apenas em regifes bastante restritas, ficando o haplogrupo D
como o mais freqiente. Cabe salientar que o haplogrupo C apresenta freqiiéncia muito
baixa tanto para os Ge quanto para os Tupi, sendo que freqiiéncias um pouco mais
elevadas estdo quase que geograficamente opostas, ficando no sul do Brasil para os Ge e

no norte para os Tupi.



Avaliando o modelo de fissdo-fusdo pdde-se sugerir que: 1) As linhagens
mitocondriais tribo-especificas dentro das tribos Kayapd aqui investigadas dificilmente
representariam linhagens autdctones, ja que o tempo de surgimento de cada tribo por
processo de fissdo é pequeno para comportar uma rede de novas mutacdes. As
especificidades poderiam estar vinculadas ao modelo de fissdo envolvendo grupos de
pessoas aparentadas via materna. Nesse caso, grupos de parentes carregariam para fora
do grupo parental todas as seqiiéncias pertencentes a uma determinada linhagem. Assim
a linhagem estaria presente somente no grupo derivado e ndo mais no parental; 2) Perda
de linhagens parentais na dispersdo e/ou por deriva na formag¢do do novo grupo, o que
resultaria na diferenca encontrada entre os grupos derivados; 3) Embora ndo se possa
excluir alguma fusdo posterir a fissdo, a quantidade de linhages exclusivas nas tribos
Kayapd estaria indicando relativo isolamento dos grupos depois da fissdo (auséncia ou
baixa freqiiéncia de fluxo génico entre os grupos fissionados levando a relativa baixa
freqiiéncia de linhagens compartilhadas), o que denota o fato do fen6meno ser recente
(atritos ainda presentes na memdaria coletiva e/ou familiar dos grupos fissionados) como
estabelecido pelos dados histdricos (inicio do século XVII). Esse fato poderia sugerir que a
fusdo demanda mais tempo para ocorrer; 4) O compartilhamento das linhagens mais
comuns, normalmente na raiz das networks, entre os Tupi e os Ge, parece denotar mais
ancestralidade comum do que importante fluxo génico depois da formagao desses dois

grandes estoques lingtisticos.

Palavras-chave: cromossomo Y, mtDNA, SNPs, HVS, amerindios.



ABSTRACT

This work has as its main aim to elucidate some of the still open questions about
the evolutive and anthropological history of the Native American populations. Paternal
uniparental markers, in the NRY, and maternal, mtDNA, were investigated to do that. For
the Y chromosome, 108 individuals were investigated (85 South-Amerindians from 16
tribes, belonging to 5 linguistic groups, and 23 Asians (Siberians), covering 6 distinct
ethnical groups). For the mtDNA, 160 individuals (men and women) were evaluated,
covering 10 South-American tribes, belonging to 5 distinct linguistic groups. For the Y
chromosome 26 SNPs were tested and some regions sequenced. For the mtDNA the
control region-CR (HVS-I: from position 16.024 to 16.569, and HVS-II: from position 001 to
576) and the region immediately 5’ of the control region were sequenced. It was possible
to determine that Qla3a* (a Native American autoctonous chromosome, probably of
Beringian origin) is fixed in 63% of the tribes; the haplogroup Ql1a3*, which, moreover, is
also encountered in Asia, was observed in Araweté (25%), Jamamadi (100%), Lengua
(25%) and Asian Eskimos (17%). It is worth mentioning that Qla3* appears to be what
until now has been identified as “haplogroup Q*” only, that is, Y chromosome carrier of
the derived allele in the M242 locus, but with an ancestral allele for M3. Any of the new
mutations mentioned in the current Y chromosome phylogenetic tree (except M346,
which defines Qla3*) were encountered. Sequencing of Y chromosome regions hasn’t
revealed any new mutation.

In the mtDNA’s case, the Ge indians show the haplogroups B and A as the most
frequent ones, while in the Tupi indians these haplogroups show high frequencies only in
very restrict regions, being haplogroup D the most frequent. It should be noted that
haplogroup C shows very low frequency in both Ge and Tupi, the slightly higher
frequencies occuping almost geographically opposite locations, at the South of Brazil for
the Ge and on the North for the Tupi.

On evaluating the fission-fusion model it could be suggested that: 1) Tribe-specific

lineages in the Kayapod tribes investigated here would hardly represent autoctonous



lineages, since the time of emergence of each tribe by fission process is small to bear a
web of new mutations. The specificities could be related to the fission model involving
maternally related groups of people. In this case, groups of relatives would carry out of
the parental group all the sequences belonging to a determined lineage. Therefore the
lineage would be present only in the derived group and not in the parental anymore; 2)
Loss of parental lineages in the dispersion and/or by drift in the new group’s formation,
which would result in the differences found between the derived groups; 3) Though some
fusion posterior to the fission cannot be excluded, the amount of exclusive lineages in the
Kayapd tribes would indicate a relative isolation of the groups after the fission (absence
or low frequency of gene flow between the fissioned groups leading to relative low
frequency of the shared lineages), which denotes the fact of the phenomenon being
recent (struggles still present in the collective and/or familiar memories of the fissioned
groups) as estabilished by historical data (beginning of the XVII century). This fact could
suggest that the fusion demands more time to occur; 4) The sharing of the more common
lineages, normally in the networks’ nodes, between Tupi and Ge, appears to denote more
common ancestrality than important gene flow after the formation of these two great

linguistic stocks.

Key-words: Y chromosome, mtDNA, HVS, Amerindians.
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1 INTRODUCAO

A ciéncia hd muito tempo vem buscando respostas no que diz respeito a muitas
questdes envolvendo os seres humanos. Dentre essas, quando surgiram, por que
apresentam a atual distribuicdo geografica e caracteristicas particulares que os
identificam a cada uma dessas regides. A arqueologia e a paleontologia eram as
disciplinas tradicionalmente eleitas para investigar o passado humano, particularmente
daqueles grupos que ndo tinham na escrita um instrumento de registro histdrico. Isso
mudou drasticamente com a revolugao da genética e biologia molecular, pois essas areas
relativamente novas do conhecimento trouxeram extraordinarias ferramentas para
desvendar o passado ndo registrado das populagdes humanas.

As populagdes nativas americanas tém o perfil que se enquadra no contexto acima,
jad que, com raras e escassas excecdes, mantiveram-se agrafas durante a maior parte de
sua historia (atualmente ha grupos que ja escrevem em seu idioma original, mas o
ensinamento sobre a escrita foi transmitido por ndo-indios em momentos recentes, pds-
contato). Sendo assim, suas historias e trajetérias eram normalmente passadas de
geracao em geracao através de relatos orais. Isso garantiu uma rica heranca cultural,
onde mitos e lendas sdo comuns e facilmente se confundem com eventos histéricos reais.
Torna-se evidente desse modo a importancia da utilizacdo de instrumentos cientificos
para desvendar essas trajetorias, ja que o interesse por essas populagdes também se da
pelo fato de muitas delas manterem até os dias atuais um modo de vida cacador-coletor,
com alguma agricultura incipiente, tipico dos primordios de toda a humanidade.

Dessa forma, os nativos americanos tém sido alvos de muitos estudos, em
diferentes linhas de pesquisa. Ha décadas tem se buscado resolver questdes que vao
desde detalhamentos sobre o povoamento do continente até a busca por explicacGes
para as caracteristicas particulares encontradas nos povos que passaram a habitar a
América (ver revisdo recente em Salzano, 2006). Ndo obstante algumas certezas (como a
ancestralidade asiatica), a tematica é freqlientemente encontrada em palcos onde ha

intensos debates, visto que ainda existem inumeras duvidas sobre quem exatamente



eram esses primeiros americanos, quando e de que forma vieram, por quais rotas, e em
gue numero. Além disso, existe uma enorme dificuldade na montagem de cenarios
interdisciplinares. Em 1986 o linglista J.H. Greenberg, juntamente com o antropdlogo
fisico C.G. Turner Il, e o geneticista S.L. Zegura propuseram um modelo de colonizacdo,
posteriormente conhecido, como das trés ondas migratérias. A proposta inovadora
buscava integrar dados das diferentes areas e indicava que uma primeira migracao, por
volta de 12 mil anos antes do presente, teria dado origem aos Amerindios, uma segunda
originou os Na-denes e uma terceira os Aleutas e Esquimds (Greenberg et al., 1986).
Embora contestada, essa proposta serviu como um paradigma importante, sendo que
somente apds vinte e dois anos um novo modelo integrativo foi proposto (Gonzdalez-José
et al., 2008). Os ultimos autores salientam que a grande dificuldade foi basicamente a
falta de conexao entre as diferentes areas do conhecimento, pois cada uma delas fornecia
propostas validas em sua esfera de atuacdo, mas falhava, sobremaneira, no didlogo com
0s outros campos, sejam estes tanto de natureza cultural quanto bioldgica. Sendo assim,
os autores concluiram que somente com uma visdao integrada dos achados poderiam
desvendar um cendrio realista sobre o povoamento americano e todas suas
conseqliéncias (Gonzalez-José et al., 2008). Além disso, existem vdarios fatores
complicadores intrinsecos, raramente considerados, como por exemplo, o baixo mas
constante fluxo génico bidirecional entre os habitantes do extremo oeste do Alasca com
aqueles do extremo leste da Sibéria, sendo um mito a idéia de que hd um completo
isolamento reprodutivo entre o Velho e Novo Mundo (Gonzalez-José et al., 2008), o que
foi recentemente corroborado com um estudo independente com STRs (Ray et al., 2009).
Sendo assim, resumidamente pode-se sugerir que a Beringia, a qual constituia-se numa
massa de terra exposta no ultimo maximo glacial no fim do Pleistoceno, de cerca de 1
milhdo de Km? e ndo habitada por qualquer grupo humano até entdo (Santos et al., 2007)
foi colonizada durante o ultimo glacial (18 a 26 mil anos antes do presente) por uma
populagdo vinda da Asia caracterizada por grande diversidade craniométrica, que teria
permanecido na regido por pelo menos 5 mil anos, tempo suficiente para o surgimento
de variantes autéctones americanas detectadas tanto no genoma nuclear (Schroeder et

al.,, 2007; Wang et al.,, 2007), quanto no mitocondrial (Fagundes et al., 2008) e no



cromossomo Y (Pena et al.,, 1995; Bortolini et al., 2003). Depois de uma expansdo na
Beringia, o qual pode ter ocorrido concomitante com a imigracdo para o continente
Americano (inicialmente via costa), a colonizacdo efetiva ocorre, com o desaparecimento
da Beringia, sendo que o fluxo génico circo-artico manteve-se relativamente constante
(Gonzalez-José et al., 2008).

Além de questBes mais gerais como aquelas vistas acima, outras especificas, tais
como a diferenca (ou ndo) na taxa de migracdo entre homens e mulheres, bem como o
baixo nivel de estruturacdo entre os povos nativos sul-americanos das terras altas (Andes)
guando comparado aos das Planicies (Amazonia, Chaco, Serrado e Pampa), também tem
suscitado muitas controvérsias (Mesa et al., 2000; Tarazona-Santos et al., 2001; Bortolini
et al., 2002; Wang et al., 2007; Lewis and Long, 2008). Outro tema instigante e pouco
estudado até aqui é a extraordinaria expansao (e suas conseqiiéncias) de povos que falam
linguas do grande tronco Tupi. Ancestrais de todas as tribos Tupi teriam partido ha cerca
de 4 mil anos antes do presente da margem sul do rio Amazonas, chegando e se
estabelecendo com enorme sucesso até o sul, sudeste e litoral brasileiro além de paises
vizinhos como Paraguai, Argentina e Uruguai (Marrero et al., 2007b). Num trabalho
pioneiro que aborda o tema, Marrero et al. (2007a, b) sugeriram que houve significativa
perda de diversidade genética nessa migracdo rumo ao sul. Porém, o impacto dessa
expansdo, seja para as populagdes nativas locais absorvidas ou deslocadas, bem como
para os proprios migrantes ainda nao foi completamente desvendado, o que sé podera
ser feito quando um grande conjunto de dados de diferentes populagdes Tupi e outras
estiverem disponiveis.

Normalmente marcadores genéticos seletivamente neutros, tanto de heranga uni
guanto bi-parental, sdo utilizados em investigacGes que buscam responder questées
como as referidas nos paragrafos anteriores. Dentre as diversas caracteristicas dos
marcadores uniparentais, a auséncia de recombinacdo traz uma particularidade
especialmente importante. A passagem dos genomas ou parte deles em bloco ao longo
das geragdes, faz com que todas as linhagens presentes em populagdes modernas sejam
descendentes de uma unica linhagem que fazia parte de um determinado pool génico

ancestral.



1.1 A formagao da populagao brasileira

Como visto acima, os amerindios podem estar vivendo no continente americano
hd mais de 15.000 anos. Durante esse periodo até o contato, marcantes diferencas
culturais podiam ser encontradas entre os meso-amerindios, sul-amerindios andinos e
das planicies, bem como dentro dessas macro-regides. Porém, a forma de vida autdctone,
bem como toda a trajetdria evolutiva envolvendo as primeiras populacdes e sociedades
americanas viriam a mudar com a chegada dos conquistadores europeus a partir do
século XIV. Acredita-se que na época do contato a América contava com milhares de
habitantes, embora os nlimeros exatos ndo sejam conhecidos: de 9 a 100 milhdes de
indigenas viviam no continente (Salzano and Callegari-Jacques, 1988; Salzano and
Bortolini, 2002). O certo, no entanto, é que esse numero foi reduzido drasticamente
depois do contato com nado-indios, devido a fatores como confronto direto entre esses e
conquistadores, doencas as quais eram susceptiveis, bem como escravidao.

O declinio da populagdo nativa, no entanto, coincide com o aumento da
populagdo de migrantes de outros continentes, particularmente de europeus, bem como
de africanos trazidos como escravos. A partir de entdo uma particular dindmica de
mesticagem teve lugar em terras brasileiras. Investigacbes na area da genética vém
identificando hd bastante tempo que a mistura entre os estoques genéticos europeus,
africanos e amerindios que ocorreu durante a colonizacdo foi extensa, porém com
enormes variagles regionais (ver compilagdo completa e dados originais com sistemas
genéticos classicos em Salzano e Bortolini, 2002). Mais recentemente com as
investigagdes com marcadores de linhagens cuja heranga é exclusivamente materna ou
paterna (mtDNA e cromossomo Y, respectivamente) foi possivel identificar que esta
mistura foi basicamente de natureza assimétrica (homem europeu com mulheres
indigenas e africanas) e que a mesma foi determinante para definir o perfil genético das
populagGes brasileiras contemporaneas (Bortolini et al., 1999; Alves-Silva et al., 2000;
Carvalho-Silva et al., 2001). Estes estudos foram fundamentais ainda para a compreensado
de que ndo se pode pretender que apenas os individuos com sinais fenotipicos de mistura

representem o grupo hibrido em nosso pais (Bortolini et al., 1999; Parra et al., 2003; Pena



and Bortolini, 2004; Guerreiro-Junior et al., 2009; Santos et al., 2009). Finalmente, essas
investigacGes também mostraram que o maior reservatério de linhagens mitocondriais
amerindias ndo esta nas populagdes nativas sobreviventes mas sim nas populagdes
brasileiras contemporaneas (Bortolini et al., 1999; Parra et al., 2003; Pena and Bortolini,

2004; Guerreiro-Junior et al., 2009; Santos et al., 2009).

1.2 O acaso e as popula¢des amerindias

Os grupos humanos que colonizaram o continente rapidamente tiveram que se
adaptar ao novo ambiente. Por isso é esperado que parte da diversidade genética
encontrada nas populagdes nativas seja resultado de processos ndo casuisticos, tais como
selecdo natural positiva (Acufia-Alonzo et al., 2010). No entanto, para se ter um completo
panorama da historia evolutiva das populacdes amerindias deve-se sempre levar em
consideracao fatores microevolutivos casuisticos, como a deriva genética e suas
derivacoes (efeito do fundador, por exemplo) que ocasionam flutuacdo aleatdria na
freqliéncia dos alelos, seja por introducdo ou eliminagdo casual dos mesmos. Tal
fendmeno se mostra extremamente importante nas populagées amerindias devido a seu
pequeno tamanho populacional, além do isolamento por motivos de natureza geografica,
sdcio-cultural, etc.

Alguns modelos evolutivos que buscam incorporar o acaso na histéria das
populagdes nativo-americanas vém sendo propostos. Em especial pode-se citar o modelo
fissdo-fusdo, sugerido inicialmente por Neel e Salzano (1967) baseado em seu estudo
pioneiro com os Xavante, do Brasil central.

Basicamente os autores propuseram que periodicamente, devido a tensdes sociais
existentes dentro da tribo, esta vem a sofrer um processo de fissao, onde parte de seus
membros irdo formar outra vila (Salzano, 2009). As fissdes ocorrem geralmente de
maneira ndao-randdémica, pois envolvem grupos de parentesco, normalmente ao longo de
linhagens paternas, embora variacdes a essa regra podem também ser observadas

(Hunley et al., 2008). Uma vila nova, por sua vez, pode vir a se fusionar posteriormente



com outra vila formada por membros da mesma ou de tribo distinta, e assim por diante,
num processo relativamente continuo de rupturas e unides.

Atualmente um conjunto de estudos, incluindo alguns com marcadores
moleculares uniparentais, tem permitido a melhor compreensdo bem como a expansdo
do modelo fissdo-fusdo além dos parametros inicialmente propostos (Hunley et al., 2008).
Entretanto, o panorama geral com todas suas varidveis esta longe de ser compreendido,
visto que o numero de trabalhos que abordam o problema ainda é bastante pequeno
guando comparado a outros envolvendo populagcées nativas-americanas.

Outros aspectos relativos a diversidade genética nativa americana, suas causas e

conseqliéncias, serdo vistos em itens posteriores.

1.3 Lingiistica

Segundo Greenberg (1987) existem trés grandes agrupamentos linglisticos para as
populacdes nativas americanas: esquimo-aleuta, na-dené e amerindio. “Os primeiros dois
agrupamentos ja eram considerados provaveis, mas nao o terceiro, amerindio, que,
segundo Greenberg (1987), contém todas as outras linguas do hemisfério” (Moore e
Storto, 2002).

Ao longo dos anos, no entanto, outros estudos com as relacdes entre os grupos
lingliisticos foram se aproximando dos estudos genéticos. Trés eminentes linglistas entdo
propuseram modelos diferentes para as relagdes entre os quatro principais grupos
lingliisticos da América do Sul: Arawak, Carib, Ge e Tupi (Loukotka, 1968; Rodrigues, 1986;
Greenberg, 1987).

Greenberg (1987) sugere relagcbes mais estreitas entre Maipure e Tupi, e entre
Carib e Ge, seguindo-se em ordem de distancia a relacdo entre esses dois agrupamentos.
Loukotka (1968), por outro lado, propGe relagdes mais estreitas entre Maipure e Tupi,
seguindo-se em ordem de distancia os Carib, sendo os Ge os mais afastados. Rodrigues
(1986) sugere relacbes mais estreitas entre Carib e Tupi, seguindo-se em ordem de

distancia os Ge, sendo os Maipure os mais afastados.



Mais recentemente Campbell (1997), baseando-se principalmente na classificacdo
de Rodrigues, fez um “aprimoramento” da mesma. Para Campbell (1997) as relagGes
hierarquicas entre todas as linguas autdctones americanas conhecidas s3ao um tanto
guanto perdidas, o que foi posteriormente corroborado por dados genéticos envolvendo
cromossomo Y (Bolnick et al., 2004) e mtDNA (Hunley e Long, 2005).

Nos ultimos anos Lewis (2009) vem catalogando as linguas do mundo baseado
tanto em trabalhos de autores ligados a SIL International quanto em trabalho de campo
diretamente. Devido ao nivel de detalhamento de seu trabalho e a constante atualizacao,
esta dissertacdo utilizara como base esta sua classificagdo linglistica.

Abaixo serdao mostradas as linguas encontradas nas tribos utilizadas neste estudo

(Fonte: Lewis, 2009).

e North Brazil

o Carib
= Northern
® Arara
= East-West Guiana
e Waiwai
o Waiwai
e Tupi
o Arikem
= Karitiana
o Monde

=  (Cinta-Larga
= Gavido do Jiparana*
o Munduruku
=  Munduruku
o Tupi-Guarani
= Subgroup IV
® Parakana
e Suruido Para
=  Subgroup V
* Araweté
= Subgroup VI
e Karipuna
e Tenharin
® Macro-Ge
o Ge-Kaingang
= Ge



e Central
o Acua
= Xavante
e Northwest
o Kayapo
=  Kayapo**
= Kaingang
® Arauan
o Jamamadi
® Mascoian

o Lengua
e Chapacura-Wanham
o Madeira

=  Pakadshovos

e Eskimo-Aleut

o Eskimo
"  Yupik
e Siberian
o Yupik, Naukan
* Altaic
o Mongolic
= Eastern
e Qirat-Khalkha
o Khalkha-Buriat
= Buriat
e Buriat, Mongolia
o Oirat-Kalmyk-Darkhat
= Kalmyk-Oirat
o Turkic

= Northern
e Altai, Southern
e Tuva
® Chukotko-Kamchatkan
o Northern
=  Chukot
e Chukchi

* Os Zord falam um dialeto equivalente aos Gavido do Jiparana.

** Gorotire, Kuben-Kran-Kegn, Mekranoti e Xikrin sdo dialetos do Kayapo.



1.4 Marcadores genéticos

Como ja mencionado anteriormente, marcadores genéticos seletivamente neutros,
tanto de heranga uni quanto bi-parental, sdo amplamente utilizados em investigacGes
gue buscam responder as questdes relacionadas a histdria evolutiva e demografica das
populagcdes humanas.

Tais marcadores tém como caracteristica fundamental para esses estudos a
auséncia de recombinacdo, ou seja, a passagem dos genomas (ou parte deles) em bloco
ao longo das geracgOes (Figura 1). Isso leva, portanto, a que todas as linhagens presentes
em populagdes modernas descendam de uma Unica linhagem que fazia parte de um pool

génico ancestral.
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Figura 1: Padrdo de heranca do cromossomo Y e mtDNA.
Fonte: The Genographic Project,

https://genographic.nationalgeographic.com/genographic/index.html
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1.4.1 Cromossomo Y

A heranca exclusivamente paterna, uma maior taxa mutacional, e auséncia de
recombinacdo durante a meiose (exceto nas extremidades) faz do cromossomo Y um
6timo marcador da histéria evolutiva populacional mediado pelos homens. Desta forma,
os haplétipos do cromossomo Y usualmente passam intactos de geragdao a geracao,
preservando registros histdricos (Jobling e Gill, 2004; Jobling e Tyler-Smith, 2003).

“Populagoes diferentes freqlientemente tém cromossomos Y com caracteristicas
diferentes, sendo que os estudos com esse cromossomo, em breve, trardo uma
contribuicdo importante para o nosso entendimento sobre as origens dos humanos
modernos, bem como sobre sua distribuicdo geografica” (Jobling e Tyler-Smith, 1995). Ao
escrever isso, hd mais de uma década atrds, M. A. Jobling e C. Tyler-Smith estavam
antevendo todo o avanc¢o que estava por vir gragas aos estudos envolvendo marcadores
na regido ndo-recombinante do cromossomo Y (NRY). Era a contrapartida perfeita para os
estudos com o mtDNA, ja que agora havia um instrumento para desvendar a historia a

partir da perspectiva masculina devido a heranca exclusivamente paterna do
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Figura 2: Distribuicdo global dos haplogrupos do cromossomo Y (2003).
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Fonte: Jobling e Tyler-Smith, 2003.
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Figura 3: Distribuicdo global dos haplogrupos do cromossomo Y (2008).

Fonte: Karafet et al., 2008.

No trabalho de Karafet et al. (2008) pode ser visto o mais recente nivel de
resolucdo da arvore filogenética do cromossomo Y (Figura 7), obtida a partir de SNPs,
marcadores bialélicos muito mais freqlentes que os STRs e que apresentam uma
baixissima taxa de mutacdo, tornando-os bons indicadores para estudos evolutivos
(Ridley, 2006). A arvore atual utiliza um sistema de nomenclatura hierdrquica adotada em
2002 para padronizar as informacgdes (The Y Chromosome Consortium, 2002), possuindo
311 haplogrupos determinados por aproximadamente 600 marcadores bialélicos (Karafet
et al., 2008).

Desde os primeiros exemplos ressaltando a importancia de estudos dessa
natureza, ja se faziam presentes investigacbes para avaliar as questdes pertinentes a
histéria evolutiva e antropoldgica dos nativos americanos, pois como ja foi dito, tratava-

se da abordagem complementar ideal para os dados oriundos dos estudos com o mtDNA.
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Mas o que dizem afinal, os resultados com marcadores de Y referentes a questao
do povoamento e outras particularmente sobre os nativos americanos? A verificacdo de
um Unico hapldétipo fundador do cromossomo Y (Pena et al.,1995) serviu inicialmente
para que fosse feita a inferéncia de que os migrantes teriam vindo em uma Unica onda
migratdria. Posteriormente, verificou-se a existéncia de duas linhagens fundadoras
(Rodriguez-Delfin et al.,, 1997; Karafet et al., 1999; Ruiz-Linares et al., 1999; Lell et al.,
2002; Bortolini et al., 2003). Estes dados levaram alguns pesquisadores a postular que
duas migracdes maiores teriam ocorrido na colonizagdo do Novo Mundo. No entanto, a
existéncia de dois grandes haplogrupos fundadores, com padroes filogeograficos
diferentes, ndo seria suficiente, e tampouco necessario, para explicar a colonizac¢dao do
continente americano por duas migracdes distintas (Tarazona-Santos e Santos, 2002). A
hipétese de uma unica populagao fundadora polimérfica tem se mostrado mais
condizente com os dados que se tem atualmente (Zegura et al., 2004; Santos et al. 2007;
Gonzalez-José et al., 2008).

Também aqui, ao se abordar a questdo do numero de migragdes, o tema “origem
desta(s) migracao(des)” torna-se premente. Alguns autores sustentam que os migrantes
seriam originarios da regido de entorno do Lago Baikal (Karafet et al., 1999), localizado no
sudoeste da Sibéria, ja que os siberianos atuais, mais especificamente povos que vivem
na bacia do rio Yenissey e nas montanhas Altai, compartilhariam uma ancestralidade
comum com os nativos americanos (Santos et al., 1999; Zegura et al., 2004). Bortolini et al.
(2003), por sua vez, encontram também evidéncias de que os migrantes teriam vindo do
norte da atual Mongdlia (ou sudoeste da Sibéria). Além disso, os ultimos autores
corroboram a provavel conexdao euro-asiatica identificada anteriormente no estudo de
Santos et al. (1999) com um nuimero mais restrito de populagdes. Independente de onde
teriam vindo, a passagem e estada por algum tempo na Beringia também mostrou-se
condizente para os achados oriundos dos estudos com o cromossomo Y (Pena et al.,1995;
Santos et al., 1999; Gonzdlez-José et al., 2008). A transicdo C=>T na posicdo 181 do ldcus
DYS199, a qual define o haplogrupo Q3 (The Y Chromosome Consortium, 2002 ou Qla3a*
de acordo com Karafet et al., 2008) observado na maioria dos homens indigenas

contemporaneos, deve ter se originado neste local (Underhill et al., 1996; Lell et al., 1997;



Santos et al.,, 2007; Gonzalez-José et al., 2008). Estudos com STRs em cromossomos
Q3/Qla3a*, por sua vez, mostraram claramente a acumula¢do de novas variantes
associadas com o processo de radiacdo ao longo do continente (Scozzari et al., 1997;
Bortolini et al., 2003).

Quanto a época da chegada, os estudos pioneiros apenas detectaram que o
povoamento da América teria ocorrido em algum momento durante o Pleistoceno (Pena
et al.,, 1995). DatagGes mais recentes a partir de dados de STRs em cromossomos
Q3/Qla3a* e baseadas em metodologias distintas, apontam que os migrantes teriam
chegado entre 14 e 18 mil anos antes do presente (Bortolini et al., 2003; Zegura et al.,
2004; Santos et al., 2007), cabendo lembrar que esses nimeros sdo compativeis com os
mais recentes achados com mtDNA, vistos no item abaixo.

No caso especifico da América do Sul, estudos com Y-STRs mostraram ainda que as
populacdes andinas exibiam niveis significativamente mais altos de variabilidade dentro
da populacdo do que as populacdes do leste (ndo-andinas), as quais seriam
significantemente mais estruturadas (Tarazona-Santos et al., 2001). De acordo com os
ultimos autores, na parte oeste do continente, ou seja, na area andina, as populacdes
amerindias ao longo de sua histéria sempre apresentaram tamanho efetivo maior e
maiores niveis de fluxo génico, o que resultou na relativa homogenizacdo de seu pool
génico. Por outro lado, as populagdes do leste — localizadas na regidao amazénica, platd
central brasileiro, e a regido do Chaco — seriam menores, mais isoladas, dificultando o
fluxo génico e favorecendo a agdo da deriva (Tarazona-Santos et al., 2001). Bortolini et al.
(2003), também baseados em Y-STRs, sugerem que a tribalizagdo antiga, com
conseqliente isolamento, proporcionou a acdo destacada de fendmenos de natureza
estocastica na histdria evolutiva das populacdes do leste, o qual favorece a postulacdo de
Tarazona-Santos et al. (2001). A visdo da dicotomia entre leste e oeste da América do Sul,
foi recentemente corroborada por dados nucleares (Wang et al., 2007), mas bastante
contestada com dados oriundos de estudos com a HVS-1 do mtDNA (Lewis e Long, 2008),
salientando o quanto a questdo encontra-se longe de um consenso.

Dados com Y-STRs sugerem adicionalmente a existéncia de um gradiente norte -

sul no que diz respeito ao aumento de deriva nas Américas (Bortolini et al., 2002), algo



que parece ter sido acompanhado também pelo deslocamento das mulheres ja que
marcadores nucleares também apontam nessa mesma direcdo (Wang et al., 2007).

E importante destacar que a mais recente filogenia dos cromossomos Y
apresentada no estudo com SNPs de Karafet et al. (2008) aponta para subdivisGes dos
haplogrupos amerindios como o Q3/Qla3a* e o Q-M242. Entretanto, o trabalho é
incompleto no que diz respeito a distribuicdo desses em populagGes nativas americanas,
especialmente as da América do Sul. Dessa forma, uma arvore mais completa e bem

definida precisa ser elaborada e isso s6 podera ser obtido com o estudo de um grande

numero de populagGes nativas americanas.

1.4.2 DNA mitocondrial

O mtDNA (Figura 4) é o unico DNA extra-nuclear encontrado na espécie humana.
Ele fica localizado nas mitocéndrias, que por sua vez tém origem evolutiva externa as
células onde se encontram (Margulis, 1970). O mtDNA consitui-se em uma fita dupla de
DNA circular e superenrolado, que pouco difere do DNA nuclear em seu cédigo genético.
O DNA mitocondrial € um DNA circular de cadeia dupla, auto-replicativo, e que nao
apresenta crossing-over. O mtDNA é muito compacto, tendo sua seqiiéncia de 16.569
pares de bases estabelecida por Anderson et al. (1981). Esta seqliéncia é conhecida como
CRS e foi utilizada como referéncia até 1999, quando foi substituida pela seqliéncia
revisada por Andrews et al. (1999) (rCRS). A falta de sistema de reparos aliada a grande
producdo de radicais livres de oxigénio (mutagénicos), oriundos da atividade basica da
mitocdndria, fazem com que a taxa de mutagao seja quase 20 vezes mais alta do que a do
DNA nuclear.

A alca de deslocamento (alca D ou D-loop) do mtDNA, por sua vez, é uma pequena
secdo desprovida de qualquer DNA codificador conhecido, e que devido a um curto
segmento de fita pesada que é replicado uma segunda vez, acaba por formar essa
estrutura de trés fitas de DNA, estrutura esta que também é conhecida como 7S DNA

(Strachan and Read, 2002). A algca D é a regido mais varidvel do genoma mitocondrial e a



maior parte dos sitios polimérficos desta alca sdo concentrados em trés segmentos
hipervariaveis: HVS I, HVS Il e HVS Il (Lutz et al., 2000).

Caracteristicas do mtDNA citadas acima, tais como uma estrutura simples de
organizacdo, sua elevada taxa de mutacdo, aliada a outras como a herang¢a do tipo
matrilinear, tornam o mtDNA uma excelente ferramenta evolutiva para resgatar a
histéria de populagdes proximamente relacionadas, sob a perspectiva das
movimentacdes femininas (Matioli, 2001; Strachan e Read, 2002; Jobling e Gill, 2004;
Pakendorf e Stoneking, 2005).
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Figura 4: DNA mitocondrial.
Fonte: The Genographic Project,

https://genographic.nationalgeographic.com/genographic/index.html

Estudos pioneiros com o DNA mitocondrial, os quais contam a histdria somente a
partir da perspectiva feminina, devido a heranca exclusivamente materna desse genoma
em particular, introduziram a hipétese do “Jardim do Eden” ou da monogénese africana
(Cann et al., 1987; Vigilant et al., 1991). Segundo esta teoria, o0 Homo sapiens moderno,
do qual descenderiam todas as popula¢gdes humanas atuais, originou-se em um evento
relativamente recente (~¥160 mil anos antes do presente) a partir de uma populacdo
pequena e isolada do H. sapiens arcaico africano, podendo, inclusive, ser identificada uma

mae comum a toda a humanidade e que foi oportunamente chamada de “Eva Africana”.
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Alguns anos depois, os postulantes desta hipdtese salientaram que a Eva Africana nao foi
a primeira mulher, mas sim a mulher que carregava a linhagem mitocondrial ancestral de
todas as demais (Stoneking, 1994). Estudos posteriores com diferentes conjuntos de
marcadores, incluindo aqueles do genoma nuclear, vém sistematicamente corroborando
a origem africana de nossa espécie, ou “Out-of-Africa hypothesis” (ver como exemplo,
Fagundes et al., 2007).

Apds esses estudos iniciais que inferiam a origem da humanidade, o mtDNA,
(particularmente a primeira regido hipervaridvel) também passou a ser utilizado como
ferramenta importante para responder algumas das questdes polémicas e que
encontram-se em aberto sobre os nativos americanos. As analises iniciais com a HVS-|
revelaram que a maioria dos amerindios contemporaneos apresentava cinco haplogrupos
mitocondriais distintos (A, B, C, D, e X; Schurr and Sherry, 2004). Para alguns, esse fato
era compativel com a hipotese da migracdo multipla para o continente (Torroni et al.,
1992; Horai et al.,, 1993). No entanto, essa visdo foi aos poucos sendo mudada por
investigacGes posteriores com mais individuos e abordagens mais sofisticadas que
postularam que a populagao ancestral de todos os nativos era, na verdade, polimérfica
guanto ao numero de linhagens mitocondriais (Merriwether et al., 1995; Bonatto e
Salzano, 19973, b; Stone e Stoneking, 1998).

A presenga desses haplogrupos distintos, além de ser a base para postulagdes
sobre o numero de migracGes, também da suporte para hipdteses sobre a regido de
origem dos primeiros americanos. Dados iniciais levavam a crer que os migrantes teriam
vindo da Sibéria e/ou Mongdlia (Neel et al., 1994; Forster et al., 1996; Merriwether et al.,
1996). Para os ultimos autores, a Mongdlia seria a localizacdo mais provavel de origem
dos fundadores do Novo Mundo, tanto pelo fato dos Mongdis apresentarem todos os
principais haplogrupos mitocondriais presentes em nativos americanos, quanto pela
localizagcdo da Mongdlia em relacdo ao estreito de Bering.

Uma alteragdao importante ao longo dos anos foi com relagao a forma como a
Beringia era vista no contexto. A Beringia constituia-se numa massa de terra exposta no
dltimo maximo glacial no fim do Pleistoceno, de cerca de 1 milhdo de Km? e n3o habitada

por qualquer grupo humano até entdo (Santos et al., 2007). Inicialmente a Beringia



figurava como mero corredor de passagem, uma ponte de terra entre Asia e América.
Posteriormente foi constatado que os migrantes vindos da Asia teriam permanecido pelo
menos cinco milénios nesse local, sendo a regido de origem das seqliéncias fundadoras
gue penetraram no norte da América do Norte a partir do oeste do Alaska (Bonatto e
Salzano, 1997a). Essa postulagdo foi fortemente corroborada pelos recentes estudos com
o genoma mitocondrial completo que revelaram a presenca de sub-haplogrupos
mitocondriais autéctones (A2, B2, C1, D1 e X2a), bem como inimeras linhagens derivadas
destes (Clb, Clc e Cld, por exemplo). Ou seja, a Beringia deixa de ser apenas um
corredor, para ser a regido onde varias mutacbes especificas foram acumuladas,
resultando nas diferengas entre os nativos americanos e as populagdes asiaticas que lhes
deram origem (Tamm et al., 2007; Fagundes et al., 2008; Gonzalez-José et al., 2008). Além
disso, os estudos com o genoma mitocondrial completo também mostraram a
importancia de uma rota de migracao pela costa do Pacifico (Fagundes et al., 2008).

As investigagOes tentaram responder também outra pergunta intimamente ligada
a colonizacdo, e da mesma forma de dificil afericdo e abordagem: quando teriam chegado
os primeiros migrantes? As estimativas variam muito de acordo com o cendrio adotado
ou da metodologia de anilise, sendo importante levar em conta qual dos fatores esta
sendo mais considerado nos diferentes estudos. As investigacGes iniciais com a HVS-I
apontavam datas de chegada/diferenciagcdo/expansdo que variavam de 6 a 40 mil anos
antes do presente (Torroni et al., 1992; Horai et al., 1993; Forster et al., 1996; Bonatto
and Salzano, 1997a, b; Starikovskaya et al., 1998; Stone and Stoneking, 1998). Os ultimos
estudos com o genoma mitocondrial completo, por sua vez, conseguiram especificar
melhor esse periodo. Entre 23.000 a 19.000 anos atras teria iniciado a diferenciagdo das
populacdes asidticas que povoaram e habitaram a Beringia, sendo registrada ainda uma
forte expansao populacional com inicio a ~18.000 e término a ~15.000 anos atras
(Fagundes et al., 2008). Os ultimos autores também comentam da possibilidade dessa
expansdo estar associada a entrada no continente americano a partir da Beringia. Os
registros arqueoldgicos da Sibéria e da Beringia, bem como sitios na América do Norte e

do Sul, tém dado suporte a essas recentes datagdes (Goebel et al., 2008).



A dispersdo ao longo do continente, bem como suas conseqliéncias, tem também
motivado alguns trabalhos envolvendo o mtDNA. Tais estudos envolvem um numero
pequeno de populagdes, de modo que os resultados ficam circunscritos a poucas tribos.
N3do obstante, os dados sdo instigantes e reveladores. O estudo de Marrero et al. (2007b)
com os Guarani (tronco linguistico Tupi), por exemplo, mostrou uma perda de diversidade
a partir da regido de origem dos Tupi, rumo ao sul (ja comentado anteriormente) e que a
divisdo das trés parcialidades encontradas no Brasil (M’bya, Nandeva e Kaiowad) teria
ocorrido ha cerca de 2.000 anos antes do presente, concomitante ao deslocamento
migratorio a partir da Amazoénia. Os dois grupos de Kaingang (tronco lingliistico Ge) que
habitam atualmente reservas no Parand e no Rio Grande do Sul, por sua vez, teriam se
separado em tempos histéricos, certamente em decorréncia do contato com os
colonizadores (Marrero et al., 2007b). Isso mostra a riqueza e especificidade de

informacgdes que podem ser obtidas com esse tipo de marcador genético.

1.5 Estudos concomitantes com o cromossomo Y e o DNA mitocondrial

InvestigacOes que utilizam marcadores na NRY, bem como aqueles do mtDNA, por
sua vez, facilitam o entendimento de aspectos relevantes sobre a dindmica de
mesticagem entre populagdes, aldeias e tribos, bem como entre indigenas e nao-
indigenas. Outro topico relevante sobre a variabilidade genética em amerindios diz
respeito aos diferentes padrdes na mobilidade de homens e mulheres (Hammer et al.,
1998). Diferentemente do que foi sugerido para outros grandes grupos geograficos,
estudos pioneiros com populagdes amerindias ndo apontaram uma diferenga importante
nas estimativas de taxas de migracao entre os sexos no grupo amerindio em particular
(Mesa et al., 2000; Bortolini et al., 2002). J4 a problematica envolvendo fluxo génico com
ndo-indios tem sido também revelada. A presenca de cromossomos Y associados as sub-
linhagens do haplogrupo R* em nativos americanos muito provavelmente advém de
miscigenagdo com europeus (Zegura et al., 2004). Este fluxo génico se deu de forma
assimétrica, com homens e mulheres européias contribuindo de maneira desigual

(Torroni et al., 1994; Marrero et al., 2007b). Os ultimos autores, por exemplo, verificaram



diferengas entre os Guarani e Kaingang, no que diz respeito a dinamica de mesticagem
com populagbes vizinhas. Foi possivel verificar que nos Guarani a mistura com nao-
indigenas s6 chegou através da linhagem paterna. Além disso, diante do fato das
parcialidades estudadas (Nandeva, Kaiowa e M’Bya) estarem separadas desde os tempos
da migragdao rumo ao sul, ou seja, bem antes do contato com os colonizadores, a
introducdo de cromossomos Y ndo-amerindios deve ter ocorrido de forma independente
nesses trés grupos. Ja nos Kaingang, mistura tanto com mulheres quanto com homens

ndo-amerindios foi detectada (Marrero et al., 2007b).

1.6 Diversidade genética

A variabilidade observada atualmente em nativos americanos esta intimamente
ligada aos eventos ocorridos durante a colonizacdo do continente, tais como selecdo
natural promovendo adaptagdo a ambientes variados, bottlenecks, expansoes
populacionais, e/ou sucessivos eventos de fusdo/fissao.

E importante enfatizar que estudos com marcadores neutros tém geralmente
mostrado que os nativos americanos apresentam menor diversidade genética (medida
através de estimadores de heterozigosidade, tais como o T ou estatistica similar) e altos
niveis de estruturacdo (determinados por Fsr ou outra estatistica similar) do que aqueles
vistos para populagdes nativas de outros continentes (Cavalli-Sforza et al., 1994; Wang et
al., 2007). Esses achados sao o oposto do que normalmente acontece quando africanos
do sul do Saara sdo investigados (Rosenberg et al., 2002; Wang et al., 2007). Esse padrdo
particular de diversidade/divergéncia é oriundo de processos demograficos (sucessivas
passagens por gargalos de garrafa populacionais com posterior expansao, por exemplo)
que o H. sapiens moderno vivenciou em sua trajetdria a partir da Africa para outros
continentes (Alonso e Armour, 2001; Ramachandran et al., 2005; Fagundes et al., 2007;
Santos-Lopes et al., 2007; Wang et al., 2007). Entretanto, mesmo considerando que muito
da variacdo detectada seja resultado de eventos casuisticos, é esperado que pelo menos
parte da variagdo humana seja decorrente da pressdao seletiva, visto a variedade de

ambientes que os humanos encontraram em sua migracdo para fora do continente



africano (Bamshad e Wooding, 2003; Harris e Meyer, 2006; Hughes et al., 2008). E sabido
também que eventos demograficos podem resultar em assinaturas genéticas idénticas as
da selegdo natural. Por exemplo, quando uma populagdo sofre uma rdpida expansao, sao
encontrados muitos alelos em baixa freqliéncia nas amostras, um efeito também
observado quando houve selegao direcional. Por outro lado, em um evento de gargalo
populacional, alelos em baixa freqiiéncia sdo preferencialmente eliminados, deixando os
alelos remanescentes em freqiliéncias intermedidrias, um efeito semelhante ao observado
guando ha selecdo balanceadora (Bamshad e Wooding, 2003). Contudo, ha alternativas
metodoldgicas que permitem diferenciar os dois conjuntos de fendmenos, casuisticos e
direcionais, pois 0os primeiros tendem a deixar marcas no genoma como um todo,
enguanto desvios desse modelo sdo esperados em por¢des do genoma (genes, unidades
de transcricdo, etc.) que estejam sob pressdo da selecdo natural (Bamshad e Wooding,
2003; Romeo et al., 2007) Desse modo, sdo importantes os estudos sobre o padrdo de
variacdo considerando marcadores neutros no maior numero possivel de populacdes
nativas americanas, pois isso da suporte para postula¢des oriundas de dados com genes
sujeitos a selegdo, os quais também vém sendo investigados pelo nosso grupo no mesmo

conjunto de amostras (Paixdo-Cortes, 2008).

1.7 Populagdes estudadas neste trabalho

Dados do censo de 2000 (IBGE, 2000) mostram um contingente de 734.127
indigenas no Brasil, distribuidos em 299 terras indigenas demarcadas e 207 ndo
demarcadas. Ja dados ainda mais recentes mostram que seriam cerca de 460 mil
indigenas vivendo em aldeias e reservas, enquanto que outros 100 a 190 mil individuos
vivem em ambientes urbanos e rurais, em terras reconhecidamente como nao indigenas
(FUNAI, 2006). A tabela 1 mostra o contingente observado no ultimo censo feito em cada
uma das tribos abordadas neste estudo.

A amostra estudada nesse trabalho envolve o maior conjunto de tribos sul
americanas ja investigadas com marcadores moleculares. Segue abaixo, alguns dados

sobre as mesmas, bem como de outras populagdes relacionadas também avaliadas nesse



estudo. Vale ressaltar que ndo é objetivo desse estudo discorrer sobre detalhes

antropolégicos e culturais de cada uma das tribos aqui investigadas, de modo que

somente uma breve contextualizagdao sobre os grupos sera aqui apresentada.

Tabela 1: Populagdo atual de cada uma das tribos abordadas neste estudo.

Tribo Populagdo atual Fonte

Arara 271 Funasa, 2006

Araweté 339 Funasa, 2006

Cinta-Larga 1.440 Funasa, 2006

Gaviado 523 Kanindé, 2004

Gorotire 3.500 Flowers, Countries and their cultures,
http://www.everyculture.com/

Jamamadi 884 Funasa, 2006

Kaingang 28.000 Funasa, 2006

Karipuna 14 Ledo et al., 2004

Karitiana 320 Instituto Socioambiental - ISA,
http://www.socioambiental.org/, 2005

Kuben-Kran-Kegn 277 Salzano e Callegari-Jacques, 1988 (1952)

Lengua 10.000 Wilbert, Countries and their cultures,
http://www.everyculture.com/

Mekranoti 281 Salzano e Callegari-Jacques, 1988 (1976)

Munduruku 10.065 Funasa, 2002

Pacads Novos 2.721 Funasa, 2006

Parakana 900 Fausto, 2004

Surui 264 Funasa, 2006

Tenharim 699 Funasa, 2006

Wai-wai 2.914 Zea, 2005

Xavante 13.303 Funasa, 2007

Xikrin 1.343 Funasa, 2006

Zord 599 Funai Ji-Parand, 2008



Esquimds siberianos 1.000 Torroni et al., 1993

Altaian 59.130 Krader et al., Countries and their cultures,
http://www.everyculture.com/

Buriat 421.600 Zhukovskaya, Countries and their cultures,

http://www.everyculture.com/

Chukchi 10.000 Torroni et al., 1993
Kalmyk 173.996 Lewis, 2009
Tuvan 198.360 Leighton and Bicheldei, Countries and their

cultures, http://www.everyculture.com/

Adicionalmente a tabela 2 apresenta uma compilagdo dos estudos que
apresentam dados genéticos anteriormente publicados sobre estas populagdes/tribos.
Nas referéncias ali contidas pode-se também conseguir maiores informagdes sobre as

mesmas.

1.7.1 Amerindios

1.7.1.1 Arara

Os Arara falam a linguagem Arara, pertencente ao grupo Carib (Lewis, 2009). Estes
amerindios possuem muitos registros de conflitos com outras tribos e particularmente
com nao-indios (colonizadores e madeireiros) que invadiram seu territério (Pard, Brasil).
Esses registros mostram muito a questdo da obtencdo de troféus que eram capturados
dos corpos de seus inimigos: cabegas para flautas, dentes para colares e escalpos de face
(ISA — Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).

Os contatos ocorridos quando da invasdo de seus territérios, especialmente
durante a construgdao da rodovia Transamazobnica, vieram por reduzir seu tamanho
populacional drasticamente, seguidos por sucessivos eventos de fissdo e fusdo (Ribeiro-

dos-Santos et al., 2001). Nesses eventos de fissdo ocorreram casos como o dos Arara do



Iriri onde relatos orais indicam que os 43 individuos que constituem essa vila hoje em dia
sdo descendentes de um Unico casal que foi expelido da vila Arara maior (Ribeiro-dos-
Santos et al., 2001).

Apesar da marcada belicosidade dos Arara, existe entre estes individuos uma
disposi¢ao constante para a aproximagdo amistosa, e até solidaria, com os ditos “homens
brancos”, chegando a incorporacdo de estranhos ao mundo nativo (ISA — Instituto

Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).

1.7.1.2 Araweté

Os Araweté sdo um povo Tupi (Lewis, 2009) de cacadores e agricultores da floresta
de terra firme (ISA — Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/). Sua
histéria € marcada por sucessivos deslocamentos, advindos principalmente de confrontos
com outras tribos. Até 1950 os Araweté ocuparam as cabeceiras do Rio Bacaja, um
grande tributario do médio Xingu, mas com a chegada dos Xikrin eles acabaram por se
deslocar para os pequenos tributarios do Xingu. Chegando 13 eles lutaram e deslocaram
os Asurini. No final dos anos 1960 tém-se registros de encontros esporadicos com
“cacadores brancos”. A chegada dos Parakand em 1975 forgou a tribo a fugir para as
margens do Xingu (Castro, Countries and their cultures, http://www.everyculture.com/).
Alguns anos ap0s esse evento a Funai os contatou e os conduziu para onde se encontram
atualmente (Para, Brasil).

Sua forma de casamento preferencial se da na forma de casamento bilateral entre

“primos-cruzados” (Castro, Countries and their cultures, http://www.everyculture.com/).

1.7.1.3 Cinta-Larga

Os Cinta-Larga sdao um grupo Tupi (Lewis, 2009) que receberam essa denominagao
da populagao local nao-india devido ao fato de usarem grandes cinturdes em volta do
abdomen. Inicialmente houve uma certa confusdo com outros grupos que habitavam a

regido proxima a fronteira entre Rondonia e Mato Grosso e também usavam algum tipo



de cinto. Atualmente os territérios dos Cinta-Larga estao inseridos no Parque Indigena
Aripuanad, que possui uma area de 3,6 milhGes de hectares (Junqueira, Countries and their
cultures, http:/www.everyculture.com/; ISA - Instituto Socioambiental,
http://www.socioambiental.org/ ).

Uma estimativa feita em 1969 mostrava um numero de 2.000 pessoas para sua
populacdo, ja em 1981 essa estimativa apontava para menos de 500 pessoas. As causas
para essa redugao populacional seriam principalmente doengas epidémicas, tais como:
tuberculose, hepatite e malaria (Junqueira, Countries and their cultures,
http://www.everyculture.com/).

A poligamia rege a forma de organizagdao familiar nos Cinta-Larga. O casamento
ocorre preferencialmente entre um homem e a filha de sua irm3; sendo que ainda
permanece comum o costume de o menino iniciar a sua vida adulta recebendo uma das
esposas de seu pai, que ndo é sua propria mae, e com quem ele vai ter seu primeiro filho.
“O circulo de troca de casamentos tende a ser limitado a dois subgrupos. As regras de
cada subgrupo exogamico sdo respeitadas, apesar de haverem alguns casamentos com os
Surui de Rondénia” (Junqueira, Countries and their cultures,
http://www.everyculture.com/)

Os Cinta-Larga tém a caca como atividade central. Esta caca é consumida em um
complexo ritual, onde caga e guerra sdao representados, evidenciando muitos dos

aspectos desse povo (ISA — Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).

1.7.1.4 Gaviao

Os Gavido abordados neste estudo sdo conhecidos como Gavido lkolen, se
encontram no Estado de Rondénia e falam Tupi (Lewis, 2009), diferentemente dos Gavido
do Para e do Maranhdo, falantes da lingua Ge.

Os primeiros relatos dos Gavido lkolen os mostram habitando a bacia do rio
Aripuanad, até serem atacados pelos Paiter e Cinta-Larga, além de terem sido hostilizados
pelos fazendeiros por volta dos anos 1940. Nesse momento migram junto com os Zoré

para sudoeste, em dire¢ao aos afluentes do rio Machado. Afluentes estes que ja eram



habitados pelos Karo (também pertencentes ao grupo Tupi). Os Gavido de Rondonia hoje
habitam a Terra Indigena Igarapé Lourdes, que compartilham com os Karo (ISA — Instituto
Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).

Intercasamentos ja ocorriam no inicio do século XX, tanto com os Karo quanto
com os Zoré, advindos do costume guerreiro de raptar e incorporar criangas e mulheres

inimigas (ISA — Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).

1.7.1.5 Gorotire

Os Gorotire sdo um ramo dos Kayapé do norte e portanto falam uma linguagem
Ge do norte (Lewis, 2009). Cerca de 3.500 Gorotire, incluindo um ndmero de subgrupos,
vivem em treze vilas, a maioria delas em reservas, dispersas em uma grande area no
Estado brasileiro do Para. Todos esses grupos sao resultado de fissGes continuas que
comecaram por volta do comeco do século XX.

Portanto, “Gorotire, pode se referir tanto ao grupo original, a totalidade das
subdivisdes que resultaram das fissdes desse grupo, ou, mais especificamente, a uma
grande comunidade chamada “Vila Gorotire” na reserva Kayapd no Para” (Flowers,
Countries and their cultures, http://www.everyculture.com/).

Neste estudo Gorotire ira se referir especificamente ao grupo original.

1.7.1.6 Jamamadi

Os Jamamadi sdao um grupo indigena bastante isolado que falam Arawa (Lewis,
2009).Eles fazem parte dos povos indigenas ainda pouco conhecidos da regido dos rios
Jurud e Purus (Amazonas, Brasil) que sobreviveram aos dois ciclos da borracha, em
meados do século XIX. Nos anos 1960, eles estiveram a beira da extingdo, mas
conseguiram se recuperar a partir daquela época, tanto em termos demograficos quanto

culturais (ISA — Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).



1.7.1.7 Kaingang

Os Ge habitavam a regido do Planalto Meridional antes da ocupagao européia.
Eram divididos em grupos, chamados de parcialidades, denominados Guaianas, Coroados,
Pinarés, Ibijaras, Caaguas, Gualachos e Botocudos; que viviam em aldeias de 5 a 6
cabanas, com 20 a 25 familias (Flores, 1996). Estes indigenas foram dizimados tanto
diretamente pelos europeus, na acdo dos bandeirantes e bugreiros durante os séculos
XVIl e XVIIl, como indiretamente, pelas epidemias trazidas por estes e pelos africanos. Em
meados do século XIX, os primeiros chefes politicos tradicionais aceitaram aliar-se aos
“conquistadores brancos” transformando-se em capitdes, que foram fundamentais no
processo de expropriacdo e acirramento de conflitos e potencializando o faccionalismo
caracteristico dos grupos Ge (ISA - Instituto Socioambiental,
http://www.socioambiental.org/). Os sobreviventes ndo-guarani foram reunidos em
reservas por Telémaco Morocines Borba, em 1882, sob o nome de Kaingang, agrupando
todos aqueles que linglistica e culturalmente formavam o ramo meridional da Familia Ge
(Becker, 1995; Flores, 2003).

Os Kaingang habitavam (e ainda habitam) preferencialmente as matas situadas
nos lugares mais altos do Planalto rio-grandense, em meio aos pinheirais, devido em
parte a isso Ihes permitir um controle visual da vizinhanga (Becker, 1995; Becker e
Laroque, 1999).

Sua organizagdo é, em regra geral, monogamica. Vivem em pequenos grupos,
formados por familias entrelacadas, e parentes chegados. Apresentam divisdo de
trabalho por sexo e uma estrutura social a partir das familias, que mantém certa

estabilidade (Becker, 1995).

1.7.1.8 Karipuna

Karipuna seria um termo Carib atribuido aos grupos inimigos no norte do Amapa.

A primeira menc¢do ao nome data do séc. XVII, e estava relacionada a mesma regido em



que habitavam os antigos Palikur. Somente a partir do séc. XIX tem-se os primeiros
relatos referentes a sua presenca na atual localizagdo (Ricardo, 1983).

Os Karipuna, juntamente com os Galibi e Palikur, ocupam a bacia do rio Uacga, e
outras regides ao longo do rio Curipi, no Estado do Amapa.

A populagao Karipuna no final do séc. XIX contava com 200 individuos, mas seu
tamanho populacional tem variado bastante ao longo dos anos. Existe uma grande
movimentagao entre as aldeias e também uma migragdao temporaria para fora delas. Esta
se da pela busca de trabalho, sendo que os homens geralmente voltam, mas o mesmo
nao ocorre com as mulheres.

Acredita-se que os Karipuna atuais sejam fugitivos remanescentes da revolugao
dos Cabanos, ocorrida entre 1835 e 1836. Apds se instalarem na regido atual teria havido
miscigenag¢do com outros povos: “crioulos”, drabes, chineses e europeus (Ricardo, 1983).

O pouco que sabe-se a respeito do modo de vida dos Karipuna diz respeito a
terem a monogamia como forma usual de construgao familiar, mas casos de bigamia

também sdo conhecidos (Ricardo, 1983).

1.7.1.9 Karitiana

Os Karitiana pertencem ao grupo Tupi, e falam a Unica lingua remanescente da
familia linglistica Arikém: a lingua Karitiana (Lewis, 2009).
Estes amerindios constituem um dos muitos grupos do Estado de Ronddnia ainda

pouco estudados. (ISA — Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/)

1.7.1.10 Kuben-Kran-Kegn

Os Kuben-Kran-Kegn (localizados no Para, Brasil) surgiram de uma fissdo dos
Gorotire, sendo portanto pertencentes ao grupo Ge (Lewis, 2009). Essa fissdo teria
ocorrido em 1936, quando os Gorotire tiveram os seus primeiros contatos com os neo-

brasileiros. Relatos dizem que teriam sido “pacificados” em 1952 (Salzano, 1971).



1.7.1.11 Lengua

Os Lengua sdo amerindios pertencentes ao grupo Mascoian (Lewis, 2009) que
habitam o Gran Chaco no Paraguai. Os 10.000 individuos que vivem |la constituem o maior
grupo indigena local, isto mesmo depois de terem sofrido enorme declinio populacional
durante a época de contato quando a “conquista espanhola” quase os extinguiu por volta
de 1800. E posteriormente durante a Guerra do Chaco (1932-1935) entre Paraguai e
Bolivia (Wilbert, Countries and their cultures, http://www.everyculture.com/).

A abertura da rodovia Trans-Chaco acelerou o processo de aculturacdo e
assimilagdo, também por ter trazido grandes ranchos de gado e fazendas menonitas que
ocuparam as terras de caca tradicional dos Lengua (Wilbert, Countries and their cultures,
http://www.everyculture.com/).

A sociedade dos Lengua é composta de bandos exdgamos, cada um consistindo de
uma familia extendida. A captura de mulheres e criangas era um dos objetivos das

guerras (Wilbert, Countries and their cultures, http://www.everyculture.com/).

1.7.1.12 Mekranoti

Os Mekranoti (localizados no Para, Brasil) sdo amerindios do grupo Ge (Lewis,
2009) que surgiram da primeira fissdo dos Gorotire em 1905. Relatos falam de sua

“pacificagdo” em 1958 (Salzano, 1971).

1.7.1.13 Munduruku

Os Munduruku, amerindios do grupo Tupi (Lewis, 2009), sdo considerados um
povo de tradicdo guerreira. Eles dominavam culturalmente a regido do Vale do Tapajos de
tal forma que nos primeiros tempos de contato e durante o século XIX esta regido era
conhecida como Mundurukania (Amazonas, Brasil). Hoje em dia, suas guerras

contemporaneas estao voltadas para garantir a integridade de seu territério, ameagado



pelas pressdes oriundas de diversas fontes (ISA — Instituto Socioambiental,

http://www.socioambiental.org/).

1.7.1.14 Pacaas Novos

Os Pacaas Novos ganharam esse nome quando foram mencionados pela primeira
vez pelo Coronel Ricardo Franco em 1798, ao serem localizados nas margens do rio
Pacaas Novos, no Estado de Rondbnia. Apesar desse contato inicial ja hd muito tempo,
até o inicio do século XX mantiveram-se isolados, possivelmente porque viviam em areas
de acesso dificil ou de pouco interesse econdmico (ISA — Instituto Socioambiental,
http://www.socioambiental.org/).

Os Pacaas Novos constituem um dos pooucos remanescentes da familia linguistica
Chapacura-Wanham (Lewis, 2009), dado que a maior parte dos falantes de linguas dessa
familia encontrava-se extinta jd no inicio do século XX (ISA — Instituto Socioambiental,
http://www.socioambiental.org/).

Estes amerindios possuem tradigao de guerra com os povos vizinhos, em sua
maioria Txapakura e Tupi, principalmente Karipuna e Uru-Eu-Wau-Wau (grupo Tupi) (ISA

— Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).

1.7.1.15 Parakana

Os Parakand, indigenas do grupo Tupi (Lewis, 2009), habitam duas areas
descontinuas na parte sudeste do Estado brasileiro do Para. “Dividem-se em dois grandes
blocos populacionais, Oriental e Ocidental, que se originaram de uma cisdo ocorrida em
finais do século XIX. Os orientais foram reduzidos a administragdao estatal em 1971,
durante a construcdao da Transamazonica; os grupos ocidentais foram contatados em
diversos episddios e localidades entre 1976 e 1984.” (ISA — Instituto Socioambiental,
http://www.socioambiental.org/)

Estorias locais relatam “indios brancos”, as quais os Parakand podem estar

relacionados devido ao fato de alguns deles terem a pele bem clara, apesar de outras



individuos terem a pele de coloragdo ndao muito diferente da maioria dos demais
amerindios (Santos et al., 1998).

Eles tem como peculiaridade, ao menos considerando-se a regido que habitam, o
fato de serem indigenas tipicamente de terra firme, ndo canoeiros, e sdo considerados

eximios cacadores de mamiferos terrestres.

1.7.1.16 Surui

Os Surui, amerindios do grupo Tupi (Lewis, 2009), atingiram a sua localizacdo atual
(Pard, Brasil) no inicio do século XX, fugindo dos repetidos ataques dos Xikrin. O contato
definitivo com os brancos ocorreu em 1960, quando uma epidemia de gripe matou dois
tergos da populagdo, reduzindo-a de 126 para 40 pessoas. Os Surui, que sempre tiveram
medidas de controle de natalidade, acabaram por deixa-las de lado, iniciando uma
vertiginosa recuperagao populacional. Em 1997, a populagdo atingiu o numero de 185

pessoas (ISA — Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).

1.7.1.17 Tenharin

“Tenharin é o nome pelo qual sdo conhecidos trés grupos indigenas que vivem
hoje na regido do curso médio do rio Madeira, no sul do Estado do Amazonas,
pertencentes a um conjunto mais amplo de povos que chamam a si mesmos de
Kagwahiva. Além da mesma auto-denominacdo, os povos Kagwahiva sdo falantes de uma
mesma lingua, pertencente a familia Tupi (Lewis, 2009), e se organizam conforme um
mesmo sistema de metades matrimoniais com nomes de aves. Quanto aos trés grupos
Tenharin, o do rio Sepoti originou-se recentemente daquele do rio Marmelos, mas o do
igarapé Preto ndo tem origem comum conhecida com os outros dois, sendo um antigo

aliado” (ISA — Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).



1.7.1.18 Wai-wai

Os Wai-wai encontram-se dispersos em extensas partes do norte da Amazoénia,
entre o Brasil e a regido das Guianas. Sdo falantes, em sua maioria, da familia linglistica
Carib (Lewis, 2009). E tiveram contato permamente iniciado em 1849 (Santos et al., 1998).

Estes indigenas possuem um longo histérico de processos de troca e de redes de
relagbes na regidao. Sao conhecidos até hoje por serem grandes viajantes em suas
expedicdes em busca de “povos ndo vistos” (ISA — Instituto Socioambiental,

http://www.socioambiental.org/).

1.7.1.19 Xavante

Os Xavante, indigenas do grupo lingliistico Ge (Lewis, 2009), aparecem pela
primeira vez em registro dos europeus em um mapa de 1751, sendo que os contatos
propriamente ditos se deram ao longo dos séculos XVIII e XIX, tanto de forma pacifica
quanto hostil (Salzano, 2005).

Essas campanhas de “pacificacdo” ocorreram principalmente no final da década de
1940 e alcangaram principalmente o leste do Mato Grosso, onde diversos grupos Xavante

habitavam (ISA — Instituto Socioambiental, http://www.socioambiental.org/).

1.7.1.20 Xikrin

Os Xikrin (localizados no Para, Brasil), grupo de lingua Kayapd (Lewis, 2009),
enfatizam a audicdo e a palavra. A fim de agucar estas qualidades, os Xikrin perfuram,
logo na infancia, os érgdos correspondentes (orelhas e labios). Os grupos Kayapd em geral
se definem como aqueles que falam bem e bonito, em oposicdo a todos os outros povos
que nao falam sua lingua (ISA - Instituto Socioambiental,

http://www.socioambiental.org/).



1.7.1.21 Zord

Os Zoré, e os demais povos de lingua Mondé, pertencentes ao grupo Tupi (Lewis,
2009), habitam ha muito tempo a regido noroeste do Mato Grosso e sul de Rondoénia.
Apesar de terem sido contatados oficialmente em 1977, seu territdrio ja vinha sendo
invadido desde 1961, com a inauguracdo da rodovia Cuiaba-Porto Velho.

Na época de contato sua populacdo era estimada entre 800 e 1.000 individuos.
Um ano depois do contato, este numero ja havia se reduzido a metade. A invasdo de suas
terras por posseiros e madeireiras ganhou forca nas décadas seguintes, ocasionando
epidemias e depopulacao (ISA - Instituto Socioambiental,

http://www.socioambiental.org/).

1.7.2 Asiaticos

1.7.2.1 Esquimos siberianos

Os esquimos asidticos habitam a costa do Artico em volta da Peninsula de
Chukotka, e sua lingua pertence ao ramo Yupik da familia lingliistica Esquimo-Aleuta
(Lewis, 2009). Geragcbes mais velhas mostram pequena miscigenacdo com popula¢des
Chukchi ou caucasianas (Sukernik et al., 1986b).

Sua populacdo atual total é de menos de 1.000 pessoas, com quase metade delas
sendo miscigenadas com Chukchi e russos. A maioria dos individuos ndo possuem mais

atividades de subsisténcia tradicionais (Torroni et al., 1993).
1.7.2.2 Altaian
O nome Altaian é uma designacdo descritiva, ndo oficial, para pessoas que

historicamente ndo possuem nome especifico. Altaian é o nome geral para um grupo de

pessoas de origem turca que vivem na regidao das Montanhas Altai do sul da Sibéria na



Republica de Altai. Essas pessoas incluem os Chelkan, Kumandin, Telengit, Teles, Teleut, e
Tubalar (Krader et al., Countries and their cultures, http://www.everyculture.com/).

Eles tém mantido seu tamanho populacional estabilizado em volta de 59.000
individuos ja ha muito tempo, pelo menos até o ultimo censo de 1989 (Krader et al.,
Countries and their cultures, http://www.everyculture.com/).

Os Altaian geralmente mantiveram uma organizag¢do patrilinear. As comunidades
locais sdao unidas por lagos de descendéncia comum, e seus parentes mais proximos sao
geralmente seus vizinhos mais proximos (Krader et al., Countries and their cultures,

http://www.everyculture.com/).

1.7.2.3 Buriat

Os Buriat vivem na Provincia de Irkutsk (Oblast), Regido Autbnoma Buriat Ust'-
Orda (Okrug), Chita Oblast e Okrug Auténomo Aga-Buriat da Republica de Buryatia na
antiga URSS. Eles também vivem na Mongdlia (na parte norte de Hentei Aimak) e na
Republica Popular da China (um pequeno grupo no norte da Mongdlia Interior).

De acordo com o censo de 1989, existiam 421.600 Buriat na entdo URSS.

O sistema social dos Buriat na época de sua incorporacdo pela Russia era uma rede
intrincada de instituigdes feudais e clds (Zhukovskaya, Countries and their cultures,

http://www.everyculture.com/).

1.7.2.4 Chukchi

Os Chuckchi sdo nativos asiaticos pertencentes a familia linglistica Chukotko-
Kamchatkan (Krauss, 1988).

“No comeco do século XVIIl, os Chukchi eram em nimero de aproximadamente
2.000 pessoas, subsistindo primeiramente da caga. Desde a metade do século XIX, eles se
expandiram através da regido nordeste, dispersando e parcialmente assimilando tribos
Yukagir vivendo a oeste e tribos Koryak vivendo ao sul do alto rio Anadyr, e

experimentando um crescimento populacional concomitante para cerca de 10.000



pessoas. Eles agora vivem em grupos dispersos e subdivididos com pequenas populag¢des

adjacentes através da regido de Chukotka” (Torroni et al., 1993).

1.7.2.5 Kalmyk

Os Kalmyk em geral falam altaico, mas existem também aqueles que falam mongol
(Lewis, 2009). Os que falam mongol seriam descendentes dos mongdis do oeste (Oirats) e
teriam migrado para a regido do Cdaspio no século XVII da Asia Central (Derenko et al.,
2006). Devido a sua similaridade genética com os Buryat eles normalmente sdo

considerados siberianos para fins de calculos estatisticos.

1.7.2.6 Tuvan

“A maioria dos Tuvan estdo contidos na Republica de Tuvan, uma das 18
republicas na Russia. A Republica de Tuvan compreende cerca de 171.000 km?.

Em 1989 a populagdo da Tuvan Autonomous Soviet Socialist Republic (ASSR) era de
308.557; dos quais 198.360 (64%) eram Tuvan; 98.831 (32%) Russos; e 11.366 (4%) outras
nacionalidades.

No passado os Tuvans eram subdivididos em clds, mas desde a introdugdo da
carteira de identidade nos anos 1950, eles vém usando nomes de familias” (Leighton and
Bicheldei, Countries and their cultures, http://www.everyculture.com/).

Tabela 2: Compilacdo dos estudos que apresentam dados genéticos anteriormente

publicados sobre as tribos aqui investigadas.

Populagdo Lingua Sistema Referéncias

América do Sul
Arara Carib proteina Guerreiro et al., 1989; Salzano et al.,
1991; Bortolini et al., 1998.
autossomico Franco et al., 1994, 1996, 1997,
Guerreiro et al., 1994; Zago et al.,

1995, 1996; Covas et al., 1997;



Marin et al., 1997; Bortolini et al.,
1998; Olsson et al., 1998; Santos
1998; Santos et al., 1998; Da Silva Jr
et al., 1999; Destro-Bisol et al., 2000;
Ribeiro-dos-Santos et al., 2001;
Tsuneto et al., 2003; Santos et al.,
2005; Battilana et al., 2007;
Fagundes et al., 2007; Paixao-Cortes,
2008; Hinemeier et al., 2010.
cromossomo Y Zago et al., 1996; Rodriguez-Delfin et
al., 1997; Bianchi et al., 1998;
Ribeiro-dos-Santos et al., 2001.
mtDNA Bortolini et al., 1998; Ribeiro-dos-
Santos et al., 2001; Silva Jr et al.,

2002; Dornelles, 2003; Fagundes et

al., 2008.
Araweté Tupi proteina Guerreiro et al., 1989; Salzano et al.,
1991.
mtDNA Dornelles, 2003.
Cinta-Larga Tupi proteina Guerreiro et al., 1989; Callegari-

Jacques et al., 1994.
autossomico Battilana et al., 2007.

cromossomo Y Bortolini et al., 2002, 2003.

mtDNA Dornelles, 2003; Dornelles et al.,
2005.
Gavido* Tupi proteina Bortolini et al., 1997, 1998.
autossomico Bevilaqua et al., 1995; Hutz et al.,

1997, 1999, 2000, 2002, 2003;
Kaufman et al., 1999; Bogdawa et
al., 2000; De Andrade et al., 2000,



Gorotire

Jamamadi

Kaingang

Ge

Arawa

Ge

cromossomo Y

mtDNA

proteina

autossomico

cromossomo Y

proteina

autossomico

mtDNA

proteina

autossémico

2002; Kvitko et al., 2000; Mattevi et
al., 2000; Simon et al., 2000; Gaspar
et al., 2001, 2002; Fagundes et al.,
2005; Battilana et al., 2007; Santos
et al., 2009.

Santos et al., 1995; Santos et al.,
1996; Tarazona-Santos et al., 2001.
Ward et al., 1996; Bortolini et al.,
1997, 1998; Dornelles, 2003; Fuselli
et al., 2003; Vona et al., 2005;
Fagundes et al., 2008; Lewis e Long,
2008.

Salzano et al., 1972b, 1977;
Mestriner et al., 1976.

Salzano et al., 1972b, 1977;
Callegari-Jacques and Salzano, 1979.
Bortolini et al., 2003.

Guerreiro et al., 1989; Salzano et al.,
1991.

Paixdo-Cortes, 2008.

Dornelles, 2003.

Salzano and Steinberg, 1965; Salzano
et al., 1972b, 1997a; Mestriner et al.,
1980.

Salzano et al., 1972b; Belich et al.,
1992; Guerra et al., 1992; Watkins et
al., 1992; Petzl-Erler et al., 1993;
Petzl-Erler and McDevitt, 1994;
Domena et al., 1994; Parham et al.,

1997; Weg-Remers et al., 1997; Di



Karipuna

Karitiana

Tupi
Tupi

cromossomo Y

mtDNA

proteina

autossémico

Rienzo et al., 1998; Frégeaux et al.,
1998; Sotomaior et al., 1998; Faucz
et al., 2000; Yaglie et al., 2000;
Luiselli et al., 2001; Battilana et al.,
2002, 2007; Hutz et al., 2003;
Tsuneto et al., 2003, 2004; Heller et
al., 2004; Hiinemeier et al., 2005;
Kohlrausch et al., 2005; Callegari-
Jacques et al., 2007; Raskin et al.,
2007; Wang et al., 2007; Paixao-
Cortes, 2008; Perini et al., 2008;
Boldt et al., 2009; Tovo-Rodrigues et
al., 2010.

Underhill et al., 1997; Bortolini et al.,
2003; Marrero et al., 2007b; Leite et
al., 2008.

Marrero et al., 2007b.

Guerreiro et al., 1989; Callegari-
Jacques et al., 1994.

Kidd et al., 1991, 2000; Bowcock et
al., 1994; Chang et al., 1996; Nei and
Takezaki, 1996; Tishkoff et al.,
199643, b, 1998, 2000; Barbujani et
al., 1997; Pérez-Lezaun et al., 19973,
b; Kidd et al., 1998; Novick et al.,
1998; Antunez-de-Mayolo et al.,
1999; Peterson et al. 1999; Su et al.,
1999a; Boissinot et al., 2000; Jin et
al., 2000; Zhivotovsky et al., 2000;



Kuben-Kran-

Kegn

Lengua

Mekranoti

Munduruku

Ge

Mascoian

Ge

Tupi

cromossomo Y

mtDNA

proteina

autossémico

proteina

autossomico

cromossomo Y

proteina

autossomico

cromossomo Y

proteina

Mateus Pereira et al., 2005; Salzano
and Callegari-Jacques, 2006; Fuselli
et al., 2007; Wang et al., 2007,
Hinemeier et al., 2010.

Pena et al., 1995; Santos et al., 1996;
Underhill et al., 1996, 1997; Bianchi
et al.,, 1998; Hammer et al., 1998,
2003; Carvalho-Silva et al., 1999;
Karafet et al., 1999, 2008; Tarazona-
Santos et al., 2001; YCC, 2002.
Dornelles, 2003.

Salzano et al., 1972b, 1977.

Salzano et al., 1972a,b, 1973, 1977;
Heller et al., 2004; Fagundes et al.,
2007; Hinemeier et al., 2010..
Goicoechea et al., 2001.

Goicoechea et al., 2001; Heller et al.,
2004; Mateus Pereira et al., 2005;
Marignac and Bianchi, 2006;
Battilana et al., 2007; Fagundes et
al., 2007; Parolin and Carnese, 2009.
Bianchi et al., 1997, 1998; Bailliet et
al., 2009.

Salzano et al., 1977.

Salzano et al., 1972, 1973, 1977;
Paixdo-Cortes, 2008.

Bortolini et al., 2002, 2003.

Salzano et al., 1991; Santos et al.,

1998.



Pacaas Novos

Parakana

Surui**

Chapacura-

Wanham

Tupi

Tupi

autossémico

mtDNA
proteina

autossomico

cromossomo Y

proteina

autossomico

cromossomo Y

mtDNA

proteina

autossémico

Klautau-Guimaraes et al., 20053, b;
Paixdo-Cortes, 2008; Hiinemeier et
al., 2010.

Dornelles, 2003.

Salzano et al., 1990.

Salzano et al., 1985; Battilana et al.,
2007.

Bortolini et al., 2002, 2003.
Mestriner et al, 1976; Black et al.,
1988; Salzano et al., 1990.

Black et al., 19804, b, 1988; Arruda
et al., 1998; Basseres et al., 1998;
Santos 1998; Santos et al., 1998;
Agostinho et al, 1999; Fertrin et al.,
2002; Barjas-Castro et al., 2003;
Mousinho-Ribeiro et al., 2003;
Ribeiro et al., 2003; Bezerra et al.,
2004; Santos et al., 2005; Battilana
et al., 2007; Dos Santos et al., 2009;
Santos et al., 2009.

Bortolini et al., 2002, 2003.
Dornelles, 2003; Dornelles et al.,
2005.

Vieira Filho et al., 1979; Guerreiro et
al., 1989; Callegari-Jacques et al.,
1994; Bortolini et al., 1998.

Kidd et al., 1991, 2000; Bowcock et
al., 1994; Bevilaqua et al., 1995;
Armour et al., 1996; Chang et al.,
1996; Nei and Takezaki, 1996;



cromossomo Y

Santos et al., 1996; Thomas et al.,
1996; Tishkoff et al., 1996a, b, 1998,
2000; Underhill et al., 1996;
Barbujani et al., 1997; Hutz et al.,
1997, 1999, 2000, 2002, 2003;
Pérez-Lezaun et al., 19974, b;
Bortolini et al., 1998; Calafell et al.,
1998, 1999; Kidd et al., 1998; Novick
et al., 1998; Antunez-de-Mayolo et
al., 1999; Kaufman et al., 1999;
Mateu et al., 1999, 2001; Peterson
et al,, 1999; Su et al., 19993;
Bogdawa et al., 2000; De Andrade et
al., 2000, 2002; Jin et al., 2000;
Kvitko et al., 2000; Mattevi et al.,
2000; Simon et al., 2000;
Zhivotovsky et al., 2000; Gaspar et
al., 2001, 2002; Tarazona-Santos et
al., 2001; Fagundes et al., 2005;
Kohlrausch et al., 2005; Mateus
Pereira et al., 2005; Salzano and
Callegari-Jacques, 2006; Battilana et
al., 2007; Fuselli et al., 2007; Wang
et al., 2007; Santos et al., 2009.
Pena et al., 1995; Santos et al.,1995;
Underhill et al., 1996, 1997; Bianchi
et al,, 1998; Hammer et al., 1998,
2003; Carvalho-Silva et al., 1999;
Karafet et al., 1999, 2008; Lell et al.,
2002; YCC, 2002.



Tenharin

Wai-wai

Xavante

Tupi

Carib

Ge

mtDNA

proteina
autossomico

proteina

autossomico

cromossomo Y

mtDNA

proteina

autossémico

Bonatto and Salzano, 19973;
Bortolini et al., 1998; Dornelles,
2003; Fuselli et al., 2003; Fagundes
et al., 2008.

Santos et al., 1998.

Paixdo-Cortes, 2008.
Callegari-Jacques et al., 1996;
Bortolini et al., 1998.

Bevilaqua et al., 1995; Hutz et al.,
1997, 1999, 2000, 2002; Bortolini et
al., 1998; Santos et al., 1998;
Kaufman et al., 1999; Bogdawa et
al., 2000; De Andrade et al., 2000,
2002; Kvitko et al., 2000; Mattevi et
al., 2000; Simon et al., 2000; Gaspar
et al,, 2001, 2002; Fagundes et al.,
2005, 2007; Battilana et al., 2007;
Santos et al., 2009.

Santos et al., 1995; Santos et al.,
1996; Tarazona-Santos et al., 2001;
Lell et al., 2002.

Bortolini et al., 1998; Fuselli et al.,
2003; Fagundes et al., 2008.

Neel et al., 1964, 1968; Shreffler and
Steinberg, 1967; Tashian et al., 1967;
Salzano et al., 1972b, 1997b;
Bortolini et al., 1997, 1998.

Neel et al., 1964; Salzano et al.,
1972b; Cerna et al., 1993; Bevilaqua
et al., 1995; Heidrich et al., 1995;



Ramos et al., 1995; Hutz et al., 1999,
2000, 2002, 2003; Kaufman et al.,
1999; Yaglie et al., 1999; Bogdawa et
al., 2000; De Andrade et al., 2000,
2002; Kvitko et al., 2000; Mattevi et
al., 2000; Simon et al., 2000; Gaspar
et al., 2001, 2002; Battilana et al.,
2002, 2007; Fagundes et al., 2005,
2007; Fuselli et al., 2007; Santos et
al., 2009; Hinemeier et al., 2010;
Zembrzuski et al., 2010.

cromossomo Y Santos et al., 1996; Tarazona-Santos
et al., 2001; Lell et al., 2002.

mtDNA Bortolini et al., 1997, 1998;
Dornelles, 2003; Fuselli et al., 2003;
Vona et al., 2005; Fagundes et al.,
2008.

Xikrin Ge proteina Salzano et al., 1972b, 1977; Vieira

Filho et al., 1979; Mestriner et al.,
1980.

autossomico Salzano et al., 19723, b, 1973, 1977;
Vallinoto et al., 1998; Chiba et al.,
2000; Kuwano et al., 2000;
Mousinho-Ribeiro et al., 2003;
Ribeiro et al., 2003; Tsuneto et al.,
2003; Paixao-Cortes, 2008.

cromossomo Y Vallinoto et al., 1999; Bortolini et al.,
2002, 2003.

mtDNA Dornelles, 2003; Dornelles et al.,
2005.



Zoro Tupi proteina
autossomico
cromossomo Y
mtDNA

Asia

Esquimés Esquimo- autossoémico

siberianos aleuta

cromossomo Y

mtDNA

Bortolini et al., 1997, 1998.
Bevilaqua et al., 1995; Heidrich et
al., 1995; Bortolini et al., 1998; Hutz
et al., 1999, 2000, 2002, 2003;
Kaufman et al., 1999; Bogdawa et
al., 2000; De Andrade et al., 2000,
2002; Kvitko et al., 2000; Mattevi et
al., 2000; Simon et al., 2000; Gaspar
et al., 2001, 2002; Fagundes et al.,
2005, 2007; Battilana et al., 2007;
Santos et al., 2009.

Santos et al., 1995; Santos et al.,
1996; Tarazona-Santos et al., 2001;
Lell et al., 2002.

Ward et al., 1996; Bortolini et al.,
1997, 1998; Dornelles, 2003; Fuselli
et al., 2003; Vona et al., 2005;
Fagundes et al., 2008.

Sukernik et al., 1986b;
Benevolenskaia et al., 1994; Krylov
et al., 1995; Krylov et al., 1994,
1995; Krylov et al., 1995; Heller et
al., 2004; Mateus Pereira et al.,
2005; Battilana et al., 2007; Paixao-
Cortes, 2008; Hinemeier et al.,
2010.

Karafet et al., 1997, 1999; Lell et al.,
1997, 2002; Bianchi et al., 1998.

Shields et al., 1993; Torroni et al.,



Altaian Altaica cromossomo Y
mtDNA
Buriat Altaica proteina

autossémico

cromossomo Y

mtDNA
Chukchi Chukotko- autossbmico
Kamch
atkan

1993; Neel et al., 1994; Kolman et
al., 1996; Merriwether and Ferrell,
1996; Merriwether et al., 1996;
Starikovskaya et al., 1998; Tamm et
al., 2007; Volodko et al., 2008;
Adachi et al., 2009.

Karafet et al., 1997, 1999, 2001; Lell
et al., 1997; Santos et al., 1999;
Derenko et al., 2002, 2006.
Derenko et al., 2001, 2007; Phillips-
Krawczak et al., 2006; Tamm et al.,
2007; Gokcumen et al., 2008.
Novoradovsky et al., 1993.

Dubrova et al., 1993; Novoradovsky
et al., 1993; Borinskaia et al., 2007;
Maliarchuk et al., 2009.

Karafet et al., 1997, 1999, 2001;
Underhill et al., 1997; Zerjal et al.,
1997; Su et al., 1999b; Santos et al.,
1999; Lell et al., 2002; Bortolini et
al., 2003; Hammer et al., 2003; Jin et
al., 2003; Tajima et al., 2004;
Derenko et al.; 2006.

Kolman et al., 1996; Tajima et al.,
2004; Derenko et al., 2007; Tamm et
al., 2007.

Sukernik et al., 1986a;
Benevolenskaia et al., 1994; Krylov
et al., 1995; Krylov et al., 1994,
1995; Krylov et al., 1995; Heller et



cromossomo Y

mtDNA

Kalmyk Altaica proteina
autossdmico
cromossomo Y
mtDNA

Tuvan Altaica proteina
autossdmico

cromossomo Y

mtDNA

al., 2004; Battilana et al., 2007;
Borinskaia et al., 2007; Maliarchuk et
al., 2009.

Karafet et al., 1997, 1999; Bianchi et
al., 1998; Lell et al., 1997, 2002.
Torroni et al., 1993; Neel et al.,
1994; Easton et al., 1996; Kolman et
al., 1996; Merriwether and Ferrell,
1996; Merriwether et al., 1996;
Starikovskaya et al., 1998; Derenko
et al., 2007; Tamm et al., 2007;
Volodko et al., 2008; Adachi et al.,
2009.

Galushkin et al., 2001.

Galushkin et al., 2001.

Derenko et al., 2006.

Derenko et al., 2007.

Pospelov et al., 1997.

Pospelov et al., 1997.

Lell et al., 2002; Derenko et al.,
2002, 2006; Seielstad et al., 2003;
Pakendorf et al., 2007.
Starikovskaya et al., 2005; Tamm et
al., 2007; Pakendorf et al., 2007.

*Os individuos Gavido utilizados neste estudo sdo os que se encontram no Estado de

Rondébnia e falam Tupi, mas as referéncias mostradas nesta tabela podem englobar

também os Gavido do Pard e do Maranhdo, falantes da lingua Ge.

**QOs individuos Surui utilizados neste estudo sdo os que se encontram no Estado do

Para e pertencem ao ramo Tupi-Guarani, mas as referéncias mostradas nesta tabela

podem englobar também os Surui de Rondonia, pertencentes ao ramo Monde.



2 JUSTIFICATIVA E OBJETIVOS

Como mencionado acima, a busca por dados sobre a composi¢cdo genética das
populagdes vem se dando de forma incessante desde que houve o surgimento de
tecnologias que possibilitaram a obtencdo desse tipo de informacgdo. Estes dados podem
ser Uteis tanto para o grupo sob investigagdo quanto para a humanidade como um todo,
ja que ao desvendar o perfil genético de uma populacdo é possivel entender melhor sua
historia evolutiva em particular bem como de que forma esta se insere no contexto mais
geral no imenso e complexo caleidoscépio evolutivo do Homo sapiens apds a dispersao
para fora da Africa. Nesse contexto, os amerindios constituem-se numa peca fundamental
desse quebra-cabecas, ja que representam o grupo que mais longe chegou, colonizou e

se adaptou a partir de nosso berco de origem como espécie.

2.1 Objetivo geral

Este trabalho tem como meta principal contribuir para elucidar algumas das
guestoes mencionadas anteriormente sobre a histdria evolutiva e antropolégica de
populagdes nativas americanas. Para isso investigou-se concomitantemente marcadores
uniparentais paternos, ligados a regido ndo-recombinante do cromossomo Y, e materno,
DNA mitocondrial, em uma amostra envolvendo populagdes nativas sul-americanas que
até entdo pouco ou nunca antes haviam sido estudadas com marcadores genéticos

moleculares.

2.2 Objetivos especificos

A - Tentar definir a melhor filogenia dos cromossomos Y nativos americanos e estabelecer

o padrao da distribuicdo dos respectivos haplogrupos e linhagens nas populagdes

amerindias sul-americanas;



B - Estimar padrdes de diversidade e diferenciagdo utilizando-se dados do cromossomo Y
e mtDNA, considerando as varias tribos amostradas;
C - Resgatar detalhes sobre a histéria evolutiva dessas populacgdes;

D - Avaliar sinais do modelo fissdo-fusdo de propagacdo das aldeias.



3 MATERIAL E METODOS

3.1 Populagdes amostradas

Um total de 108 individuos homens foram estudados para o conjunto de
marcadores do cromossomo Y aqui investigados. Oitenta e cinco sdo indigenas sul-
americanos, compreendendo 16 tribos; e 23 asiaticos (siberianos), compreendendo 6
grupos étnicos distintos (ver Tabela 16 em anexo).

A amostra para o mtDNA constitui-se de um total de 160 individuos (homens e
mulheres), compreendendo 10 tribos sul-americanas (ver Tabela 17 em anexo).

Todos os individuos amostrados colaboraram voluntariamente para a realizagao
deste estudo, sendo que o suporte logistico para as coletas foi oferecido pela FUNAI. Tais
amostras foram coletadas sob a supervisdo do Prof. Dr. Francisco Mauro Salzano
(Departamento de Genética-UFRGS) ao longo de cinqlienta anos. A amostra dos asiaticos
(siberianos) foi cedida pelo Prof. Dr. Sandro Bonatto (PUCRS).

Parecer ético favordvel para a utilizacdo destas amostras em estudos evolutivos foi
fornecido pelo Conselho Nacional de Etica em Pesquisa (CONEP, parecer n°®123/98) (ver

anexos).

3.2 Extragdao de DNA das amostras

A extragao de DNA foi realizada a partir de amostras de sangue total, plasma e

saliva, utilizando-se o QlAamp DNA MiniKit (Qiagen) segundo orientacdes do fabricante.

3.3 Genotipagem

As amostras de DNA foram submetidas as PCRs. Para todas as PCRs utilizou-se a

Platinum® Tag DNA Polymerase (Invitrogen), tendo elas sido realizadas nos

termocicladores TC-412 e TC-512 da Techne (Barloworld Scientific Ltd) e o sucesso das
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Figura 6: Mapa mostrando as tribos amostradas na Asia.
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reacOes foi verificado por eletroforese em gel de agarose com tampao TBE e corante
Brometo de Etidio, com posterior verificacdo deste gel em um transluminador (emissor
de Ultravioleta) sob prévia utilizagdo de Azul de Bromofenol.

O seqiienciamento (e purificacdo) dos produtos de amplificacdo do cromossomo Y
foi realizado na Macrogen (Macrogen Inc.; Seul, Coréia do Sul). Para tal foi utilizado o
seqlienciador ABI3730XL, tendo sido utilizado o programa KB Basecaller para verificar a
qualidade das sequéncias.

Ja os produtos de amplificacdo do mtDNA foram seqlienciados e purificados em
AFDIL (Armed Forces DNA Identification Laboratory, Rockville, MD, USA), utilizando os
seqlienciadores Applied Biosystems 3130 ou 3730 Genetic Analyzer.

A regido controladora-RC (HVS-I: da posicdo 16.024 até 16.569, e a HVS-Il: da
posicdo 001 até 576) e a regido imediatamente 5 a regido controladora foram
seqlienciadas. Esse protocolo de seqglienciamento cobre a posicdo 15.930 que, em
conjunto com outras posi¢des da RC, permite diferenciar os subhaplogrupos de C1 (Clb,
Clc, C1d).

J4 no caso do cromossomo Y, utilizou-se RFLP para os locos 12F2.a, 92R7, M9, M17,
M170, M242 e YAP; PCR alelo-especifico (competicdo) para os locos M3 e RPS4Y711; e
seqlienciamento para os locos M19, M25, M45, M120, M143, M194, M199, M323, M346,
M378, MEH2, N14, P36.2, P48, P89, P106 e P292 (ver Tabela 17 em anexo). O
seqlienciamento também foi utilizado para buscar possiveis SNPs ainda ndo identificados
e que podem ajudar a definir melhor a arvore filogenética do cromossomo Y.

As combinacOes das variantes alélicas dos diferentes marcadores ao longo do
cromossomo Y definem haplogrupos de acordo com a proposta hierarquica apresentada
por The Y Chromosome Consortium (2002) e por Karafet et al. (2008; Figura 7).

A figura 7 mostra os haplogrupos do cromossomo Y agrupados hierarquicamente
juntamente com seus respectivos marcadores. Mas cabe salientar que a terminologia
utilizada para determinar os cromossomos Y humanos algumas vezes ainda inclui: clados,
sub-clados, sub-haplogrupos; e neste estudo o termo haplogrupo sera utilizado para
definir linhagens maiores (P*, Q*, etc), bem como para definir suas deriva¢des (Q1%,

Qla3a3, etc).
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Figura 7: Arvore filogenética dos cromossomos Y.

Fonte: Karafet et al., 2008.
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Figura 8: Haplogrupo Q do cromossomo Y.

Fonte: modificado de Karafet et al., 2008.
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Figura 9: Arvore filogenética dos mtDNAs.

Fonte: Behar et al., 2007.
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3.4 Analise dos dados

O programa Google Earth 5.1 (Google Inc., 2009) foi utilizado para gerar as figuras
mostrando a localizacdo das tribos amostradas neste estudo.

As sequéncias foram alinhadas, sua qualidade avaliada (verificagdo de
cromatogramas) e a anotacdo das mutacgGes foi feita usando os programas CodonCode
Aligner 3.0.3 (http://www.codoncode.com/) e BioEdit 7.0.9 (Hall, 1999).

Adicionalmente todos os cromatogramas foram visualizados e conferidos
manualmente.

As freqliéncias dos haplogrupos foram obtidas por contagem direta.

Para calcular a diversidade inter-populacional Fst, Teste Exato de Diferenciacdo
Populacional (Rousset e Raymond, 1995; Goudet et al., 1996) e AMOVA (Weir e
Cockerham, 1984; Excoffier et al., 1992; Weir, 1996) foram feitos com o programa
Arlequin 3.11 (Excoffier et al., 2005). Este programa também foi utilizado para calcular o
nivel de diversidade intra-populacional (Nei, 1987).

Ja Gst e Ny, foram calculados usando o Genetix 4.05 (Belkhir et al., 2004).

Para visualizacdo do distanciamento/proximidade genética das amostras o
Escalonamento Multidimensional foi feito com o programa PASW 18 (antigo SPSS)
(http://www.spss.com).

A visualizacdo dos padroes de distribuicdo das freqiéncias dos haplogrupos aqui
analisados ao longo da América do Sul foi feita com a geragdo de mapas de isolinhas
utilizando o programa IDRISI 15.0 (IDRISI Andes) (Eastman, 2006).

Os padrdes de fluxo génico intra-tribal (entre aldeias) e inter-tribal (entre tribos)
de homens e mulheres, considerando as varias regiées amostradas e os dois conjuntos de
dados (objetivo B), foram estimados de acordo com Mesa et al. (2000) e Bortolini et al.
(2002), onde N, = (1/Fst) — 1, sendo Nm o numero de migrantes por geracdo
considerando marcadores uniparentais. Vale destacar que com os dados do mtDNA, Nm
ird representar o numero de mulheres migrantes, enquanto com os dados dos

marcadores de Y o mesmo fornecera o nimero de homens migrantes. Vale lembrar que



Gst pode ser substituida na formula acima por qualquer estatistica similar como Fst, por
exemplo.

Foi ainda utilizada metodologia similar a empregada por Marrero et al. (2007b),
com a preparacdo das linhagens através do programa DnaSP 5.10 (Librado e Rozas, 2009)
para posteriormente serem geradas as networks com o programa Network 4.5.1.6.
(http://www.fluxus-engineering.com/) utilizando-se do algoritmo median-joining (Bandelt

et al., 1999).



4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Cromossomo Y

4.1.1 Haplogrupos e suas distribuicoes

Algumas populacbes (Araweté, Jamamadi, Karipuna, Kuben-Kran-Kegn,
Munduruku e Tenharin) nunca haviam sido amostradas para investigacdbes com o
cromossomo Y até o presente estudo. Além disso, com exceg¢ao dos Lengua, todas as
tribos que anteriormente ja haviam sido estudadas para SNPs do cromossomo Y o foram
antes da atual arvore filogenética ser definida (Karafet et al., 2008). Portanto, o presente
estudo utilizou pela primeira vez todos os novos marcadores que podem definir em maior
detalhes a questdo hierarquica dentro do haplogrupo Q*. Adicionalmente um total de
179.884 pb da NRY foram seqienciados (8.921 pb, correspondendo a ~0,015% dos
~60Mb do cromossomo Y), ndo sé para a verificagdo das mutagGes descritas por Karafet
et al. (2008), mas também pra verificar se haveria alguma outra alteracdo nessas regides,
gue pudessem ajudar a definir em detalhes a arvore filogenética da NRY.

Nenhuma mutacdo nova foi identificada envolvendo os 179.884 pb seqlienciados
para esse trabalho. A figura 10 descreve os haplogrupos encontrados na amostra aqui
investigada, bem como sua relacdo hierarquica. A distribuicado de cada haplogrupo bem
como a localizacdo geografica das popula¢Ges onde foram encontrados podem ser vistos
nas figuras 11 e 12 para a América do Sul e Asia, respectivamente.

Entre as 16 tribos nativas da América do Sul estudadas aqui, 63% apresentam o
cromossomo Qla3a* fixado. A presenga majoritaria desse cromossomo é vista na maioria
dos estudos anteriores com popula¢ées amerindias (Tabela 3). Outro resultado mostra a
auséncia do alelo derivado para o marcador M19, o que corrobora a sugestao de que o
mesmo estaria restrito a poucas populagées do noroeste da América do Sul (Tabela 3:
tribos Ticuna e Wayuu, estando entre os ancestrais dos primeiros o provavel cromossomo

onde a mutacdo M19 T— A ocorreu; Bortolini et al., 2003). Por outro
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Figura 11: Mapa mostrando a proporg¢ao dos haplogrupos do cromossomo Y em cada

tribo na América do Sul, bem como sua localizagao.

Figura feita a partir de dados da figura 10.

lado, nenhum asidtico aqui investigado, incluindo os esquimds da Sibéria, apresenta o
cromossomo Qla3a*, o que também reforcga a idéia do mesmo ter tido origem beringiana
(Santos et al.,, 2007; Gonzalez-José et al., 2008). Bortolini et al. (2003) descreveram
Qla3a* numa freqiiéncia de 6% em populagdes Na-Dene do Canadd, mas sua presenca
ainda ndo foi documentada em esquimds americanos, visto ainda ndo ter sido investigada
nenhuma amostra desse grupo em estudos que envolvem esse marcador.

J4 a presenca de Qla3a* em baixas freqiiéncias em algumas populagdes asiaticas

vista em trabalhos anteriores poderia ser atribuida ao fluxo migratdrio reverso a partir da
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Beringia e/ou América apds a formacdo do estreito de Bering (Santos et al., 2007,

Gonzalez-José et al., 2008).

L R1al®
HQla3a*

HQla3*
P
HK*

M y*
Figura 12: Mapa mostrando a proporc¢do dos haplogrupos do cromossomo Y em cada
populacdo na Asia, bem como sua localizac3o.

Figura feita a partir de dados da figura 10.

Notavel foi a presenga do haplogrupo Qla3*, identificado em nativos americanos
s6 bem recentemente (Bailliet et al., 2009). Entre os amerindios, este haplogrupo parece
ser o que até agora era identificado como sendo apenas “haplogrupo Q*”, ou seja,
cromossomo Y portador do alelo derivado no loco M242, mas com alelo ancestral para o
M3 (Tabela 3).

A presenca do haplogrupo Qla3* foi detectada nos Araweté, Jamamadi, Lengua e
Esquimds siberianos. Nos Jamamadi a freqiiéncia foi de 100%. Isto talvez possa ser
explicado pelo fato de se tratar de um grupo bastante isolado, do grupo linglistico Arawa.
Poderia também ser devido ao fato de o nimero amostral ser pequeno, mas cabe

salientar que essa tribo também apresentou uma distribuicio de haplogrupos
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mitocondriais bastante distinta das demais (Unico haplogrupo mitocondrial aparece com

freqliéncia de 92%; Tabela 7).

Tabela 3: Freqiiéncia dos haplogrupos (%) do cromossomo Y em nativos americanos e
asiaticos ndo considerando o polimorfismo no loco M346.

Haplogrupos

Populagdes (n) Qla3al Qla3a* Q* C* Outrosnio- Referéncias
amerindios
Ache (54) 98 2 Bortolini et al., 2003
Apalai (48) 100 Bortolini et al., 2003
Arara (8) 100 Rodriguez-Delfin et
al., 1997
Arara (7) 100 Presente estudo
Araweté (4) 75 25 Presente estudo
Ayoreo (9) 56 22 Bailliet et al., 2009
Asurini (4) 100 Bortolini et al., 2003
Barira (12) 100 Bortolini et al., 2003
Chorote (9) 89 21 Bailliet et al., 2009
Cinta-Larga (15) 100 Bortolini et al., 2003
Emerillon (9) 100 Maziéres et al., 2008
Gavido (7) 100 Presente estudo
Gorotire (5) 100 Bortolini et al., 2003
Guarani (78) 72 5 23 Bortolini et al., 2003;
Marrero et al., 2007b
Huilliche (18) 83 27 Bailliet et al., 2009
Huitoto (4) 75 25 Bortolini et al., 2003
Ingano (99) 11 67 22 Bortolini et al., 2003
Jamamadi (3) 100 Presente estudo
Kaingang (58) 64 5 Bortolini et al., 2003;
Marrero et al., 2007b
Kaingang (1) 100 Presente estudo
Kali'na (21) 81 Maziéres et al., 2008
Karipuna (1) 100 Presente estudo
Karitiana (15) 100 Underhill et al. 1996
Karitiana (3) 100 Presente estudo
Kraho (9) 100 Bortolini et al., 2003
Kuben-Kran-Kegn (2) 50 50 Presente estudo
Lengua (24) 67 33** Bianchi et al., 1998
Lengua (24) 67 29 4 Bailliet et al., 2009
Lengua (12) 75 25 Presente estudo
Mapuche (26) 54 4 42 Bailliet et al., 2009
Matsiguenga (28) 81 9 Mazieres et al., 2008
Mekranoti (15) 73 20 7 Bortolini et al., 2003
Mocovi (40) 55 5 40 Bailliet et al., 2009
Munduruku (1) 100 Presente estudo
Pacaas Novos (29) 100 Bortolini et al., 2003



Palikur (35)
Parakana (20)
Pehuenche (18)
Surui (17)
Surui (7)
Tenharin (1)
Teuhelche (20)
Ticuna (33)
Tiryi6 (4)
Urubu-Kaapor (16)
Toba (12)
Wai-Wai (9)
Waiampi (38)
Waiampi (14)
Warao (12)
Wayuu (19)
Wichi (120)
Yagua (7)
Xavante (15)
Xikrin (14)

Yukpa (12)
Zenu (30)
Zoro (6)

Na-Dene (48)
Esquimo siberiano
(56)

Esquimo siberiano
(18)

Altai (1)

Buriat (1)

Chukchi (30)

Chukchi (1)

Kalmyk (1)
Tuvan (1)

67

10

91
100
83
94
100
100
65
22
100
100
83
100
100
100
100
38
37
86
100
100

100
33
100

18

17

21

14

48

25

17

17
G**

35
11

31
62

19

63
g% *

83

100 (Y*)
100 (K*)
83*

100

(R1al*)
100 (Y*)
100 (K*)

Maziéres et al., 2008
Bortolini et al., 2003
Bailliet et al., 2009
Underhill et al., 1996
Presente estudo
Presente estudo
Bailliet et al., 2009
Bortolini et al., 2003
Bortolini et al., 2003
Bortolini et al., 2003
Bailliet et al., 2009
Presente estudo
Maziéeres et al., 2008
Bortolini et al., 2003
Bortolini et al., 2003
Bortolini et al., 2003
Bailliet et al., 2009
Bortolini et al., 2003
Presente estudo
Presente estudo;
Bortolini et al., 2003
Bortolini et al., 2003
Bortolini et al., 2003
Presente estudo

Bortolini et al., 2003
Karafet et al., 1997;
Lell et al., 1997
Presente estudo

Presente estudo
Presente estudo
Karafet et al., 1997;
Lell et al., 1997
Presente estudo

Presente estudo
Presente estudo

Obs.: coluna do haplogrupo Q* inclui o haplogrupo Qla3*, identificado apenas em

Bailliet et al., 2009 e no presente estudo.

**individuos identificados apenas como ndo sendo Qla3a*.

Nossos achados até aqui

permitem sugerir que com a genotipagem do

polimorfismo no loco M346, o qual define o haplogrupo Qla3* (Sengupta et al., 2006), a



maioria dos cromossomos Y até entdo identificados como pertencentes ao haplogrupo Q*
(ver Tabela 3) provavelmente facam parte do haplogrupo Qla3*. Certo, porém é o fato
de Qla3* estar presente na india e Paquistdo (Sengupta et al., 2006). Isso demonstra a
provavel ampla distribuicdo de Ql1a3* (embora com baixas freqiéncias na atualidade) em
toda Asia.

A Figura 13 ilustra muito bem as distribuicdes complementares de Qla3a* e
Q1la3* na América do Sul, o que salienta a natureza majoritaria “bi-haplogrupo” no
continente.

Nenhuma das novas mutacdes mencionadas na atual arvore filogenética do
cromossomo Y (com excecdo do M346, ver acima) foram encontradas. Algumas dessas
mutac¢Bes também ja haviam sido encontradas em populacdes asiaticas (Tabela 4).

Cromossomos Y de provavel origem ndo-indigena também foram detectados nos
Kaingang e nos Karipuna. Uma amostra maior dos primeiros foi investigada por Marrero
et al. (2007b) com um conjunto menor de marcadores. Marrero et al. (2007b) também
indentificaram cromossomos ndo-indigenas, ou seja, na ordem de 15% e 16% dos

cromossomos Y teriam origem européia e africana, respectivamente.

0.00
0.06
o1z
019
025
03
037
0.44
0.50
0.56
052
0E9
0ya
081
057
0.54
1.00

haplogrupo

- Qla3*

haplogrupo

=  (Qla3a*

Figura 13: Mapas de isolinhas mostrando a distribuicdo das freqliéncias dos haplogrupos
do cromossomo Y Qla3a e Qla3* na América do Sul.

Figura feita a partir de dados da tabela 3.
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Tabela 4: Cromossomos especificos asiatico-amerindios descritos em estudos anteriores.

Marcador Haplogrupo Regido e/ou Referéncia
Populagao
M19 Qla3al América do Sul Underhill et al., 1997*
Ticuna, Wayuu Ruiz-Linares et al., 1999;
Bortolini et al., 2003
M25 Qla2 Asia Central, Sibéria Underhill et al., 2000;
Underhill et al., 2001*
M120 Qlal China Underhill et al., 2000;
Underhill et al., 2001*
China (Han) Deng et al., 2004
Paquistao Sengupta et al., 2006
M143 Qla2 Asia Central, Sibéria Underhill et al., 2000;
Underhill et al., 2001*
M194 Qla3a2 N3o identificado Underhill et al., 2001*
M199 Qla3a3 N3o identificado Underhill et al., 2001*
Surui YCC, 2002
M323 Qla6 [émen Shen et al., 2004*
M346** Qla3 india, Paquistdo Sengupta et al., 2006*
Lengua, Ayoreo, Bailliet et al., 2009
Wichi, Mocovi,
Mapuche, Huilliche
M378 Qlb Paquistao Sengupta et al., 2006*



MEH2 Qla N3o identificado YCC, 2002*

N14 Qlal Han Deng et al., 2004*
P36.2 Q1 Pima YCC, 2002*

Asia (Jap3o) Hammer et al., 2006
P48 Qlad N3o identificado Hammer et al., 2003*

Pima Karafet et al., 2008
P89 Qla5 N3o identificado Wilder et al., 2004*
P106 Qla3a3 N3o identificado Karafet et al., 2008*
P292 Qla3a3 N3o identificado Karafet et al., 2008*

*referéncia original para esta mutacao.
**foi econtrado no presente estudo mas consta nesta tabela por se tratar de uma

mutagao recentemente identificada.

4.1.2 Diversidade, diferenciacdo e fluxo génico

Procurou-se verificar também se existe variagdo genética significativa dentro e
entre as tribos/popula¢des/grupos/divisdes através do teste de AMOVA (Tabela 5),
utilizando-se os dados apresentados na figura 11. Tanto a divisdo linglistica quanto a
geografia mostraram variag3o significativa somente quando a Asia era comparada com os
nativos americanos. Vale destacar que os Esquimds siberianos foram considerados

asiaticos.
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A tabela 6 mostra valores de diversidade e do nUmero de migrantes médio por
geracdo. A proporcdo da diversidade genética total que é oriunda da diversidade genética
entre tribos (Gst = 0,81) observado para a América do Sul foi o maior encontrado até o
momento (Tabela 6). Conseqiientemente, para o Nm ocorreu o inverso, o valor
encontrado foi o menor visto até hoje. Esse resultado pode ser atribuido ao fato de
termos confirmado a natureza “bi-haplogrupo” do sistema uniparental em questdo, o
que junto com o tamanho efetivo pequeno favorece a agdo da deriva genética. Tais
valores de Gst e Nm foram marcadamente diferentes dos encontrados para o mtDNA,

como podera ser visto mais adiante.

Tabela 6: Proporcao da diversidade genética total devido a diversidade interpopulacional

(Gst) e numero efetivo de migrantes (N,) considerando dados do cromossomo Y.

Populagdo N*  Marcadores utilizados Gy Nm Referéncia

Ameérica do Sul 16  SNPs/ frequiéncia dos 0,81 0,2 Presente estudo**
haplogrupos

Colédmbia 5 STRs/freqiiéncia alélica 0,16 51  Mesa etal., 2000

América do Sul 12  STRs/freqiiéncia alélica 0,30 2,3  Bianchietal., 1998

América do Sul 17  SNPs/freqiiéncia dos 0,47 1,1 Bortolini et al., 2002
haplogrupos

América Central 7 SNPs/frequéncia dos 0,15 5,7 Bortolini et al., 2002
haplogrupos

América do Norte 4 SNPs/frequiéncia dos 0,11 8,1 Bortolini et al., 2002
haplogrupos

*Numero de populages.
**Considerando apenas os individuos da América do Sul e valores obtidos a partir das

freqliéncias dos haplogrupos do cromossomo Y apresentadas na figura 11.



4.2 DNA mitocondrial

4.2.1 Haplogrupos e suas distribui¢des

Vale lembrar que o conjunto de amostras estudadas para o cromossomo Y ndo é o
mesmo daquele do mtDNA. Infelizmente isso se deve a problemas amostrais e/ou de
genotipagens/sequenciamento ocorridos no transcurso do trabalho.

Os estudos com o0 mtDNA vém sendo feitos ha mais tempo e com maior amplitude
do que com o cromossomo Y, mas também aqui algumas tribos (Gorotire, Jamamadi,
Karipuna, Kuben-Kran-Kegn, Lengua, Mekranoti, Pacads Novos e Tenharin) nunca haviam
sido estudadas para este sistema. O mtDNA teve seqiienciada a sua regido controladora
(HVS-1 16024-16569 e HVS-Il 001-576) e a regido imediatamente 5’ a ela, somando um
total de 214.560 pb seqiienciados.

A tabela 7 descreve os haplogrupos mitocondriais encontrados na amostra aqui
investigada, e suas localizacGes podem ser visualisadas na figura 14. Fica marcante, como
ja constatado para o cromossomo Y, o caso dos Jamamadi onde um uUnico haplogrupo
(C1b) corresponde a 92% das seqiéncias investigadas para esta tribo. Freqiéncias
elevadas ou mesmo haplogrupos fixados também podem ser encontrados em outras

tribos analisadas anteriormente (Tabela 8), mas corresponde a minoria dos casos.

Tabela 7: Proporgdo dos haplogrupos do mtDNA nas populagdes aqui investigadas.

Haplogrupos (%)

Populagdo N Lingua

A2 B2 B2b Clb Cild D1
Arara 19 Carib 58 42
Cinta-Larga 8 Tupi 76 12 12
Gorotire 11 Ge 28 18 18 36
Jamamadi 13 Arawa 92 8
Kuben-Kran-Kegn 19 Ge 58 16 10 6 10
Mekranoti 24 Ge 29 50 13 8

Munduruku 14 Tupi 14 28 8 50



Pacadas Novos 30 Chapacura-Wanham 40 30 27 3

Parakana 19 Tupi 5 48 26 21
Xikrin 3 Ge 33 33 33
Total 160

i’"'\l‘luﬂ.‘ju: urL
e

‘i- Jamamadi

o

—

D%

Figura 14: Mapa mostrando a proporc¢ao dos haplogrupos do mtDNA em cada tribo, bem
como sua localizagdo.

Figura feita a partir de dados da tabela 7.
O haplogrupo D1 até entdo sé encontrado em nativos americanos, recentemente

foi encontrado em amostras de DNA antigo de esqueletos Jomon (Adachi et al., 2009),

encontrados em Hokkaido, norte do Japao.
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Tabela 8: Distribui¢do dos principais haplogrupos* do mtDNA em populagées nativas

americanas.
Haplogrupos (%)
Populagdo N Referéncias
A B C D
Ache 63 10 90 0 0 Dornelles, 2003
Aonikenk 5 0 0 75 25 Lalueza-Fox, 1996
Arara lriri 10 100 0 0 0 Dornelles, 2003
Arara Laranjal 12 0 25 75 0 Dornelles, 2003
Arara 19 0 58 42 0 Presente estudo
Araweté 18 39 0 50 11 Dornelles, 2003
Assurini Kuatinemo 13 8 23 31 38 Dornelles, 2003
Assurini Trocara 10 0 100 0 0 Dornelles, 2003
Atacama 13 23 69 8 0 Dornelles, 2003
Atacamefo 60 12 72 10 6 Dornelles, 2003
Awa-Guaja 33 21 79 0 0 Dornelles, 2003
Awa-Juriti 15 0 87 13 0 Dornelles, 2003
Aymara 172 6 67 12 14 Dornelles, 2003
Ayoreo 74 0 0 100 O Dornelles, 2003
Cayapa 93 37 51 12 0 Dornelles, 2003
Chorote 14 14 50 14 22 Dornelles, 2003
Cinta-Larga 16 6 0 25 69 Dornelles, 2003
Cinta-Larga 20 20 0 20 60 Dornelles et al., 2005
Cinta-Larga 8 76 0 12 12  Presente estudo
Embera 21 76 24 0 0 Dornelles, 2003
Gavido 43 9 9 0 82 Ward et al., 1996
Gaviado 27 15 15 0 70 Dornelles, 2003
Gorotire 11 28 18 18 36 Presente estudo
Guarani Nandeva 119 86 0 7 7 Marrero, 2003
Guarani Kaiowa 88 91 0 1 8 Marrero, 2003

Huilliche 38 6 29 18 47  Dornelles, 2003



Huilliche
Ingano
Jamamadi
Jamamadi
Kaingang
Kaweskar
Kayapd
Karitiana
Katuena

Kraho

Kuben-Kran-Kegn

Macushi
Makiritare
Mapuche
Mapuche
Mapuche
Marubo
Mataco
Mekranoti
Munduruku

Munduruku

Pacaas Novos

Palikur
Parakana
Parakana
Parakana
Pehuenche
Pehuenche
Piaroa

Pilaga

80
26
10
13
78
11
13
19
20
14

10
10
111
39
61
10
28
18
18
14
30
15
12
13
19
106
100
10
40

29
46

54
11

57
26
20

38
36

36
63
28
28
30
20
25
23
48
10

38

19
38
100
92
49
36

40
14

30
70
44
21
23
60

27
13
42
46
26
41
37
10
27

49

64

89
30

10
40
10
49
26
35
30
53

44
50

60
25
23
21
46
52
40
30

Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Presente estudo
Marrero et al., 2007b
Garcia-Bour et al., 2004
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Presente estudo
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Moraga et al., 2000
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Presente estudo
Dornelles, 2003
Presente estudo
Presente estudo
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles et al., 2005
Presente estudo
Moraga et al., 2000
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003



Poturujara
Punefios
Quechua
Selknam
Surui

Surui

Ticuna

Tiriiyo

Toba Chaco
Toba Formosa
Urubu Kaapor
Waiana- Apalai
Waiapi
Wayuu
Wapishana
Xavante
Xikrin

Xikrin

Xikrin
Yamana
Yanomami
Yanomami
Yanomami
Yaghan

Zenu

Zoro

Zord

30

45
12
26

11

18
10
14
27
17
22
81
26

16
31
37

14

20
20
20

64
37

21
50
35
39

36
25
84
69
63
33

17

28

43

33
71
54
82
55
48
31
13
13

33
29
29
11

62

64
60

Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Garcia-Bour et al., 2004
Dornelles et al., 2005
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles et al., 2005
Presente estudo
Lalueza-Fox, 1996
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Dornelles, 2003
Moraga et al., 2000
Dornelles, 2003
Ward et al., 1996
Dornelles, 2003

*Ndo considerando subtipos.

Obs.: para os dados de Dornelles, 2003 considerou-se apenas aqueles individuos que

apresentaram os haplogrupos A, B, Ce D.



Todos haplogrupos encontrados nas populagdes nativas americanas aqui
estudadas estdo também presentes nos individuos da populacdo brasileira
contemporanea (Alves-Silva et al., 2000; Marrero et al., 2007a; Hiinemeier et al., 2007;
Guerreiro-Junior et al., 2009).

Na figura 15 é possivel verificar as distribuicdes dos haplogrupos mitocondriais na
América do Sul. Certos padroes podem ser evidenciados, como a baixa freqiéncia do
haplogrupo A na América do Sul como um todo; a presenca preponderante dos
haplogrupos D e C na Amazonia e extremo sul do continente; e a presenga marcante do

haplogrupo B na regido andina e centro-brasileira.
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Figura 15: Mapas de isolinhas mostrando a distribuigdo das freqiiéncias dos haplogrupos
mitocondriais A, B, C e D na América do Sul.

Figura feita a partir de dados da tabela 8.

A figura 16 por sua vez mostra que a baixa freqliéncia do haplogrupo A é
percebida tanto em populacdes Ge quanto Tupi.

Considerando o haplogrupo B, os Tupi mostram marcada diferenga com os Ge,
pois apresentam baixa freqliéncia desse haplogrupo, com excecdo de pequena area
envolvendo os Ache. Vale lembrar que os Ache apesar de falarem lingua Tupi,
apresentam uma origem e histdria controversa. Callegari-Jacques et al. (2008) relatam
gue seriam de origem Tupi, porém com forte mesticagem com povos Ge.

No caso do haplogrupo C (Figura 15) as regides onde sua presenca é baixissima
tanto grupos Ge quanto Tupi sdo encontrados (Figura 16).

Com relagdo ao haplogrupo D, boa parte das freqliéncias mais elevadas (Figura 15)
parecem estar relacionadas aos Tupi, ja que nos Ge esse haplogrupo se mostra quase

ausente (Figura 16).

Resumindo, os Ge mostram os haplogrupos B e A como sendo os mais freqlientes,
enguanto que nos Tupi esses haplogrupos apresentam freqliéncias mais elevadas apenas
em regides bastante restritas, ficando o haplogrupo D como o mais freqliente. Cabe
salientar que o haplogrupo C apresenta freqiéncia muito baixa tanto para os Ge quanto
para os Tupi, sendo que freqgliéncias um pouco mais elevadas estdo quase que

geograficamente opostas, ficando no sul do Brasil para os Ge e no norte para os Tupi.



‘haplogrupo D

“haplogrupo B

*Raplogrupo D

TRaplogrupo A
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Figura 16: Mapas de isolinhas mostrando a distribuigdo das freqiiéncias dos haplogrupos
mitocondriais A, B, C e D na América do Sul de forma separada para as tribos Ge e Tupi.

Figura feita a partir de dados da tabela 8.

4.2.2 Diversidade, diferenciacdo e fluxo génico

Procurou-se verificar se existe variacdo genética significativa considerando as
distribuicGes dos haplogrupos das tribos investigadas nesse estudo através da AMOVA

(Tabela 9). Apenas a divisdo linglistica mostrou variagao significativa.

Com relacdo ao Fst (Tabela 10), também considerando somente os dados para as
tribos aqui investigadas, os Jamamadi e Munduruku apresentam freqiéncias dos
haplogrupos do mtDNA estatisticamente significativos quando comparadas a quase todas
as demais tribos, enquanto que os Xikrin n3o apresentaram nenhum valor
estatisticamente significativo.

Ja no teste exato de diferenciacdo populacional (Tabela 11) os Jamamadi e
Munduruku permaneceram mostrando valores estatisticamente significantes para as
mesmas tribos. Ja os Xikrin passaram a mostrar alguns valores estatisticamente
significativos. Salienta-se o caso dos Arara onde todos os valores foram significativos.

O MDS (Figura 17) evidencia a distancia que existe entre os Jamamadi e as demais
tribos, bem como uma certa distancia entre os Arara e as demais. Mostra também como
todas as demais estdao bastante prdéximas, ndo sendo possivel identificar qualquer

agrupamento entre elas.
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Figura 17: MDS do mtDNA baseado nos resultados do Fst da tabela 10.

A tabela 12 evidencia a baixa diversidade intra-populacional dos Jamamadi,
guando comparado aos demais. Como visto anteriormente os Jamamadi sdao um grupo
indigena bastante isolado que falam a lingua Arawa. S3o pouco conhecidos, habitando
atualmente a regido dos rios Jurud e Purus. Teriam sobrevivido aos dois ciclos da borracha,
mas nos anos 1960, estiveram a beira da extincdo (ISA — Instituto Socioambiental,
http://www.socioambiental.org/). Apesar de haver registro de aumento no nimero de
indigenas dessa etnia, é possivel especular que a depopulacdo recente seja a causa dessa
baixa diversidade. Sendo assim, fica complicado inferir se as diferengas com as demais
tribos é devido a marcante perda recente de diversidade ou se pode ser atribuida a algum

outro fator ou evento, mesmo que demografico, em épocas mais remotas.



Tabela 12: Nivel de diversidade intra-populacional para as amostras investigadas

considerando as freqiiéncia dos haplogrupos do mtDNA.

Tribo Diversidade intra-populacional
Arara 0.5146 +/- 0.0517
Cinta-Larga 0.4643 +/- 0.2000
Gorotire 0.8000 +/- 0.0747
Jamamadi 0.1538 +/- 0.1261

Kuben-Kran-Kegn
Mekranoti
Munduruku
Pacads Novos

Parakana

0.6140 +/- 0.0954
0.6013 +/- 0.0803
0.6923 +/- 0.0942
0.7011 +/- 0.0360
0.6959 +/- 0.0698

Xikrin 1.0000 +/- 0.2722

Resultados obtidos a partir da freqliéncia dos haplogrupos do mtDNA.

As populacbes aqui estudadas para o mtDNA também tiveram o seu nivel de
estruturacdo genética estudada. Os valores de Gst e Nm encontrados (Tabela 13) é
bastante similar aos encontrados em alguns estudos anteriores para a América do Sul
(Tabela 13). J& para o Nm o valor encontrado é o maior visto até hoje. E como
mencionando anteriormente, estes valores de Gst e Nm foram bastante diferentes aos
encontrados para o cromossomo Y (Tabela 6). Isso pode estar indicando maior
mobilidade das mulheres do que dos homens, o qual poderia ser indicativo de maior nivel
de patrilocalidade (mulheres se mudando para a residéncia da familia do marido) do que
matrilocalidade, considerando as tribos investigadas aqui. No entanto, esse nao parece
ser um fen6meno universal considerando a América do Sul como um todo como

demonstraram Mesa et al (2000) e Bortolini et al. (2002).



Tabela 13: Proporgao da diversidade genética total devido a diversidade

interpopulacional (Gst) e nUmero efetivo de migrantes (N.,) considerando dados do

mtDNA.

Populacdo N*  Marcadores utilizados Gst N Referéncia

América do Sul 16 mtDNA/ freqliéncia 0,28 2,6 Presente estudo**
dos haplogrupos

Col6émbia 5 mtDNA/frequéncia 0,18 4,5 Mesa et al., 2000
haplogrupos

América do Sul 20 mtDNA/freqliéncia 0,29 2,5 Bortolini and
haplogrupos Salzano, 1996

América do Sul 10 mtDNA/freqliéncia 0,31 - Bortolini et al., 1998
haplogrupos

América do Sul 28 mtDNA/freqliéncia - 3,0 Fagundes et al,

haplogrupos 2002

América do Sul 35 mtDNA/freqliéncia 0,31 2,2 Bortolini et al., 2002
haplogrupos

América Central 10 mtDNA/freqiiéncia 0,24 3,2 Bortolini et al., 2002
haplogrupos

América do Norte 9 mtDNA/frequéncia 0,20 4,0 Bortolini et al., 2002

haplogrupos

*Numero de populages.
**Considerando apenas as populacdes da América do Sul estudadas aqui e os valores

das freqiiéncias dos haplogrupos do mtDNA apresentados na tabela 8.

4.2.3 Networks

Os resultados das andlises que indicam similaridade/diferenciagdo entre as
populagdes usando somente freqiiéncias de haplogrupos do mtDNA mostradas até aqui

indicam que usando somente esse nivel de resolucao é perdida muita informacdo quanto



a relacdo entre populagdes proximamente relacionadas como é o caso de vdrias
investigadas nessa dissertacdo. Foram visualizadas algumas diferencas marcantes entre
os Ge e os Tupi como um todo (figura 16) mas as tabelas 10, 11 e figura 17, por sua vez,
mostram a dificuldade em se identificar similaridades e diferencas num nivel em que se
possa resgatar de maneira mais precisa a histéria dos grupos aqui investigados. A
excecdo ficou por conta dos Jamamadi, ja comentada anteriormente. Desse modo,
buscou-se analisar de forma mais detalhada como se expressa essa diferenca através de
networks das seqiiéncias do mtDNA (Figuras 18, 19, 20 e 21).

As analises envolveram somente a regido HVS-I. Seqliéncias do presente estudo
mais aquelas publicadas anteriormente (Ward et al. , 1996; Ribeiro-dos-Santos et al.,
2001; Schmitt et al., 2004; Dornelles et al., 2005; Marrero et al., 2007b) foram usadas
para detalhar inicialmente a relagdo entre as tribos dos tronco Tupi e Ge.

Para o haplogrupo A (Figura 18) a linhagem mais comum, a qual apresenta as
mutagdes tipicas que caracterizam o haplogrupo (16.111, 16.223, 16.290, 16.319, 16.362)
é compartilhada por ambos grupos, mas os Tupi mostram, no entanto, varias linhagens
exclusivas divergindo, enquanto os Ge mostram apenas duas divergindo a partir dessa
raiz. Curiosamente, os Waiampi aparentam ter absorvido uma dessas linhagens exclusivas
Ge (Kayapd), o que poderia denotar fluxo de mulheres Kayapd para essa tribo Tupi. Por
outro lado, a distancia geografica entre as tribos (vila Waiampi, localiza-se no estado do
Amapd) em questdo demonstra que outra explicacdo poderia ser mais adequada, como
por exemplo a ndo representatividade de todas linhagens ancestrais para ambos grupos
Ge e Tupi nas amostras investigadas.

No caso do haplogrupo B (Figura 19) a maior parte das linhagens sdo
compartilhadas entre os Tupi e os Ge, mas esses ultimos mostram varias linhagens
exclusivas divergindo da raiz (16.189, 16.217). Vale lembrar que esse haplogrupo é bem
mais freqlente entre os Ge do que entre os Tupi (Figura 16). Nota-se a linhagem exclusiva
Ache caracterizada pela mutagdo na posi¢ao 16.362.

O haplogrupo C, igualmente pouco freqiente entre os Ge e Tupi (com exceg¢des
pontuais marcantes; Figura 16), tem somente duas linhagens compartilhadas (Figura 20),

e a maioria delas sendo exclusivas Ge ou Tupi.



O haplogrupo D (Figura 21), por sua vez, mostra um padrdo semelhante ao do
haplogrupo A (Figura 18), excetuando-se a auséncia de linhagens exclusivamente Ge. Esse

fato evidentemente reflete a maior freqiiéncia do haplogrupo D entre os Tupi (Figura 16).
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4.3 Kayapé

Considerando o fato de termos no presente estudo quatro tribos do grupo Kayapo
investigadas para seqliéncias do mtDNA (Gorotire, Xikrin, Mekranoti e Kuben-Kran-Kegn),
bem como dados de outras tribos Kayapd investigadas anteriormente (Txukaham3e,
Kokraimoro, Kubenkokre; Ribeiro-dos-Santos et al., 2001; Dornelles et al., 2005), analises
adicionais considerando esse grupo foram realizadas. Além disso, para pelo menos trés
dessas tribos (Xikrin, Mekranoti e Kuben-Kran-Kegn) também hd informagao para Y-SNP
haplogrupos.

Vale mencionar que a separagao dos Kayapod a partir de outros indigenas da
familia Ge ocorreu no final do século XVI, ao norte da ilha do Bananal, entre os rios
Tocantins e Araguaia. Ja os Gorotire estariam separados dos Xikrin a partir do inicio do
século XVII, enquanto os Mekranoti e Kuben-Kran-Kegn se originaram de uma fissdao dos
Gorotire ja no inicio do século XX. Esses por sua vez deram origem a outras tribos
(Txukahamade e Kokraimoro, respectivamente; Salzano, 1971; Cunha, 1998). A figura 22
ilustra essa relacdo. Evidententente essas inferéncias sobre a origem de cada grupo, tribo
ou aldeia sdao passiveis de muitos erros, visto a complexa histéria envolvendo os Kayapd.
Por outro lado, essa trajetdria particular, mesmo que parcialmente conhecida, indica que
os Kayapd constituem-se no grupo ideal para se testar a existéncia (ou ndo) de sinais da
ocorréncia do fendmeno de fissdo-fusdo na propagacao das aldeias proposto inicialmente

por Neel e Salzano (1967).

Kayapoé do norte

Xikrin Gorotire

Mekranoti Kuben-Kran-Kegn

PN

Kubenkokre Txukahamie Kokraimoro

Figura 22: FissGes ocorridas a partir do grupo Kayapd do norte inicial e que teriam dado

origem aos grupos Kayapo atuais (Fonte: Salzano, 1971; Cunha, 1998).



Inicialmente foram contruidas networks usando somente as sequiéncias do mtDNA
obtidas neste estudo pois envolveu ambas regides HVS-I, HVS-Il, bem como a regido
imediatamente 5’ a regido controladora. Esse protocolo de seqilienciamento permite
diferenciar alguns subhaplogrupos do mtDNA (ver Tabela 7 e Figuras 23 e 24). Relativo a
network das sequiéncias do haplogrupo A2, pode ser visualisada que das 4 linhagens
encontradas, duas sdo compartilhadas entre os Gorotire e seus 2 grupos derivados
(Mekranoti e Kuben-Kran-Kegn). Isso seria uma linha de evidéncia do processo de fissdao
dos Mekranoti e Kuben-Kran-Kegn a partir do grupo parental mais diverso, os Gorotire. As
outras duas linhagens aparecem somente nos Mekranoti.

Ja para o haplogrupo B2 (Figura 24), a sublinhagem B2b, se apresenta somente
nos grupos derivados Mekranoti e Kuben-Kran-Kegn. Esse subhaplogrupo estd também
presente nos Arara (Tabela 7), tribo de lingua Carib, com localizagdo geogréfica
relativamente préxima dos Kayapo e outros Ge. A presenca do subhaplogrupo Clb é
detectada tanto nos Gorotire e Xikrin quanto no grupo derivado (Kuben-Kran-Kegn),
porém Clb é comum em tribos de outros troncos linglisticos (Tabela 7). Para o
haplogrupo D1 o que chama a atengao é sua presenca através de 4 linhagens nos Gorotire
e uma nos Xikrin e raridade entre as tribos derivadas (aparece somente uma linhagem
nos Kuben-Kran-Kegn, sendo essa idéntica a uma encontrada nos Gorotire).

Para verificar como a relagdo das seqiiéncias observadas nos Gorotire, Xikrin,
Mekranoti e Kuben-Kran-Kegn se comportavam com relagdo a outras sequiéncias Ge ndo-
Kayapo, bem como com seqiiéncias Txukahamae, Kokraimoro e Kubenkokre (publicadas
anteriormente), foram geradas networks adicionais utilizando-se apenas HVS-I
(lembrando que n3do ha dados para HVS-Il disponiveis na literatura para essas outras
tribos do tronco Ge).

Os haplogrupos A e B (Figuras 25 e 26) apresentam linhagens Ge (ndo-Kayapd) e
Kayapd compartilhadas. Considerando o haplogrupo A, salientam-se a linhagem
compartilhada pelos Gorotire, Kuben-Kran-Kegn e Kokraimoro, bem como aquela pelos
Mekranoti e Txukahamae, o que remete a uma linha de ancestralidade e descendéncia
(ver Figura 22) presente sempre num processo de fissdo. Porém nesse caso, ndo ha

também como descartar fusdes posteriores ao split. As linhagens observadas sé nos Ge



haplogrupo A2

Xik:1
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Figura 23: Networks feitas a partir das seqliéncias dos haplogrupos A2, C1 e D1

encontrados nas tribos Kayapé utilizadas neste estudo.

LeGenda: Gor = Gorotire, KKK = Kuben-Kran-Kegn, Mek = Mekranoti, Xik = Xikrin.

ndo-Kayapd, neste caso os Kaingang, e Kayapé aparecem em igual nimero. A linhagem
Kaingang com a mutacdo 16.291 claramente remete a introgressdao Guarani, ja que esta
linhagem esta presente nas trés parcialidades Guarani do Brasil (Marrero et al., 2007b), ja
a outra com a mutacdo 16.274 ndo esta presente em nenhuma outra tribo Ge nem Tupi
investigada até aqui. As linhagens que s aparecem nos Kayapd nao estdo também
presentes nos Tupi (ver Figura 18). Ja o haplogrupo B (Figura 25) mostra apenas duas
linhagens compartilhadas, enquanto as demais ou sé aparecem nos Ge (nao-Kayapd) ou
s6O nos Kayapd. Nota-se uma linhagem compartilhada entre os Mekranoti e os
Kubenkokre, esses ultimos derivados do primeiro.

Para o haplogrupo C (Figura 26) a network mostra clara diferenciagdo entre as
linhagens Kayapod e dos demais Ge (ndo-Kayapd). Entre os Kayapo observam-se varias

linhagens tribo-especificas.
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O haplogrupo D (Figura 27) se mostra bastante distinto, apresentando apenas
linhagens Kayapd, e em numero bem reduzido. Mas mesmo assim pode-se observar a
presenca de Xikrin e Gorotire no centro, bem como a presenca de Gorotire em todas as

linhagens, denotando mais uma vez a condicdo de grupo parental deste.

B2b

Mek: 1

Mek: 1; Gor: 1 @

RO

16168
@ 46 KK: 1
KKK 1 J—<
435\ 16312 16344 16095
43“ 6249
15173 Mek: 2: KKK:1
271
145
/1(&173 279
/5223 @ 1
153 q- AL
16357 KKK 1- Mek 6 Xik 1
/ Mek: 4
306-309)d 204
( ) Gor: 1
Mek: 1

haplogrupo B2

Figura 24: Network feita a partir das seqliéncias do haplogrupo B2 encontrado nas tribos
Kayapd utilizadas neste estudo.

LeGenda: Gor = Gorotire, KKK = Kuben-Kran-Kegn, Mek = Mekranoti, Xik = Xikrin

112



Esse conjunto de dados permite sugerir que: 1) As linhagens tribo-especificas
dentro das tribos Kayapd aqui investigadas dificilmente representariam linhagens
autdctones, ja que o tempo de surgimento de cada tribo por processo de fissao é
pequeno para comportar uma rede de novas mutacoes. As especificades poderiam estar
vinculadas ao modelo de fissao envolvendo grupos de pessoas aparentadas via materna.
Nesse caso, grupo de parentes carregariam para fora do grupo parental todas as
sequéncias pertencentes a uma determinada linhagem. Assim a linhagem estaria
presente somente no grupo derivado e ndo mais no parental; 2) Perda de linhagens
parentais na dispersdo e/ou por deriva na formacdo do novo grupo, o que resultaria na
diferenca encontrada entre os grupos derivados; 3) Embora ndo se possa excluir alguma
fusdo posterir a fissdo (Figura 25), a quantidade de linhages exclusivas nas tribos Kayapd
estaria indicando relativo isolamento dos grupos depois da fissdo (auséncia ou baixa
freqgliéncia de fluxo génico entre os grupos fissionados levando a relativa baixa freqiiéncia
de linhagens compartilhadas), o que denota o fato do fenémeno ser recente (atritos
ainda presentes na memoria coletiva e/ou familiar dos grupos fissionados) como
estabelecido pelos dados histdricos (inicio do século XVII). Esse fato poderia sugerir que a
fusdo demanda mais tempo para ocorrer; 4) O compartilhamento das linhagens mais
comuns, normalmente na raiz das networks, entre os Tupi e os Ge, parece denotar mais
ancestralidade comum do que importante fluxo génico depois da formagao desses dois
grandes estoques lingtisticos.

Adicionalmente, considerando os dados do cromossomo Y (ver tabela 4), pode-se
inferir que ha introgressdo de cromossomos Y de origem ndo-indigena em pelo menos
duas das aldeias Kayapd investigadas para marcadores do cromossomo Y (Mekranoti e
Kuben-Kran-Kegn). O cendrio que emerge desses resultados indica que as mulheres
Kayapo dessas duas aldeias, ao longo de sua histéria provavelmente pds-“pacificagao”
(anos 1950; Salzano, 1971), tém se relacionado com ndo-indios, sendo que as criangas
resultantes desses cruzamentos acabam sendo incorporadas na aldeia, fen6meno que ja

foi descrito para outras tribos sul americanas (Marrero et al., 2007b).
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5 CONCLUSAO

Na tentativa de definir a melhor filogenia dos cromossomos Y nativos americanos
nenhuma mutag¢ao nova foi identificada, e das mutagdes mencionadas na atual arvore
filogenética do cromossomo Y, apenas a M346 foi encontrada. A genotipagem do
polimorfismo nesse loco sugere que a maioria dos cromossomos Y até entao identificados
como pertencentes ao haplogrupo Q* provavelmente facam parte do haplogrupo Qla3*.
O haplogrupo Qla3a* esta fixado na maioria das populagGes, ja o Qla3* tem a sua
distribuicdo mais restrita, mas diferente de Qla3a*, também é encontrado na Asia.

Considerando o cromossomo Y, variacao significativa, tanto linglistica quanto
geograficamente, s6 ocorre quando a Asia é comparada com os nativos americanos.

A natureza “bi-haplogrupo” do cromossomo Y na América do Sul, juntamente com
a deriva genética favorecida pelo pequeno tamanho efetivo da maioria das populagdes
nativas, sao provavelmente os principais fatores que levam a grande divergéncia genética
entre tribos observada para a América do Sul.

O mtDNA mostrou apenas os 4 haplogrupos caracteristicos de nativos sul-
americanos (A, B, C e D), o que denota que ndo ha fluxo génico mediado por mulheres
ndo-indigenas para as aldeias. Tais haplogrupos mostraram distribuicdes claramente
diferenciadas para determinados haplogrupos (B e D) ao longo da América do Sul, em
especial quando os grupos Ge e Tupi foram considerados. Os Jamamadi se mostraram
distintos dos demais considerando ambos os sistemas abordados neste estudo, o que
pode estar relacionado com a quase extingdao do grupo em épocas recentes.

Avaliando o modelo de fissdo-fusdao pode-se sugerir que: 1) As linhagens tribo-
especificas dentro das tribos Kayapd aqui investigadas dificilmente representariam
linhagens autdctones, ja que o tempo de surgimento de cada tribo por processo de fissdo
€ pequeno para comportar uma rede de novas mutacdes. As especificidades poderiam
estar vinculadas ao modelo de fissdo envolvendo grupos de pessoas aparentadas via
materna. Nesse caso, grupos de parentes carregariam para fora do grupo parental todas

as seqliéncias pertencentes a uma determinada linhagem. Assim a linhagem estaria



presente somente no grupo derivado e ndo mais no parental; 2) Perda de linhagens
parentais na dispersdo e/ou por deriva na formacdo do novo grupo, o que resultaria na
diferenga encontrada entre os grupos derivados; 3) Embora ndo se possa excluir alguma
fusdo posterir a fissdo (Figura 22), a quantidade de linhagens exclusivas nas tribos Kayapo
estaria indicando relativo isolamento dos grupos depois da fissdo (auséncia ou baixa
freqgliéncia de fluxo génico entre os grupos fissionados levando a relativa baixa freqiiéncia
de linhagens compartilhadas), o que denota o fato do fenébmeno ser recente (atritos
ainda presentes na memoria coletiva e/ou familiar dos grupos fissionados) como
estabelecido pelos dados histéricos (inicio do século XVII). Esse fato poderia sugerir que a
fusdo demanda mais tempo para ocorrer; 4) O compartilhamento das linhagens mais
comuns, normalmente na raiz das networks, entre os Tupi e os Ge, parece denotar mais
ancestralidade comum do que importante fluxo génico depois da formagao desses dois

grandes estoques lingtisticos.
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ANEXOS

Tabela 14: Amostra do cromossomo Y.

Tribo n Familia linglistica de acordo com Lewis (2009)
América do Sul

Arara 7 Arara (grupo Carib)
Araweté 4 Tupi

Gavido 7 Mondé (grupo Tupi)
Jamamadi 3 Arawa

Kaingang 1 Ge

Karipuna 1 Karipuna (grupo Tupi)
Karitiana 3 Arikém (grupo Tupi)
Kuben-Kran-Kegn 2 Kayapo (grupo Ge)
Lengua 12 Mascoian (grupo Lengua)
Munduruku 1 Tupi

Surui 7 Mondé (grupo Tupi)
Tenharin 1 Tupi

Wai-Wai 9 Karib

Xavante 15 Ge

Xikrin 6 Kayapé (grupo Ge)
Zoro 6 Mondé (grupo Tupi)
Asiaticos

Esquimés 18 Esquimé-Aleuta
siberianos

Altai 1 Altaica

Buriat 1 Buriat (Altaica)
Chukchi 1 Chukotko-Kamchatkan
Kalmyk 1 Altaica

Tuvan 1 Altaica

Total 108




Tabela 15: Amostra do mtDNA.

Tribo n Familia linglistica de acordo com Lewis (2009)
América do Sul

Arara 19 Arara (grupo Carib)
Cinta-Larga 8 Tupi

Gorotire 11 Ge

Jamamadi 13 Arawa
Kuben-Kran-Kegn 19 Kayapo (grupo Ge)
Mekranoti 18 Ge

Munduruku 14 Tupi

Pacaas Novos 30 Chapacura-Wanham
Parakana 19 Tupi

Xikrin 3 Kayapd (grupo Ge)
Total 160
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Tabela 16: Condicdes de amplificacdo para os marcadores do cromossomo Y.

Marcadores  Desnaturagdo  Incubacdo Desnaturacio  Anelamento  Extensio nede  Extensdo final
inicial ciclos
12F2.a 94°C/5min - 94°C/30s 59°C/30s 72°C/45s 33 72°C/5min
92R7 95°C/5min - 94°C/1min  61°C/1min 72°C/1m30s 35 72°C/7min
M3 95°C/5min - 94°C/1min  64°C/1min 72°C/1min 33 72°C/7min
(DYS199)
M9 95°C/5min - 94°C/1min  56°C/1min 72°C/1min 35 72°C/7min
M17 95°C/5min - 94°C/30s 53°C/30s 72°C/A5s 33 72°C/10min
M19 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 55°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
M25 95°C/5min  58°C/2min  95°C/40s 59°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
M45
M120 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 61°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
M143 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 57°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
M170 94°C/8min - 94°C/30s 63°C/1min 54°C/1min 18
M170 (cont) 94°C/30s 54°C/1min 94°C/30s 22 72°C/7min
M194 95°C/5min  58°C/2min  95°C/40s 58°C/30s 72°C/40s 30 72°C/5min
M199 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 58°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
M242 95°C/5min - 94°C/1min  51°C/1min 72°C/1min 35 72°C/7min
M323 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 57°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
M346 95°C/5min  58°C/2min  95°C/40s 61°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
M378 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 55°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
MEH2 95°C/5min  58°C/2min  95°C/40s 55°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
N14 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 53°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
P36.2 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 53°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
P48
P89 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 53°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
P106 95°C/5min  58°C/2min 95°C/40s 61°C/1min 72°C/1minl5s 33 72°C/5min
P292 95°C/5min  58°C/2min  95°C/40s 58°C/30s 72°C/40s 33 72°C/5min
RPS4Y711 95°C/5min - 94°C/1min  54°C/1min 72°C/1min 33 72°C/7min
YAP 95°C/5min - 94°C/1min  55°C/1min 72°C/1min 38 72°C/7min
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TERMO DE CONSENTIMENTO INFORMADO

Os participantes da presente pesquisa, representados nesta ocasido pelo seu
coordenador, informam que os objetivos da mesma sdo: 1. Obtencao de dados sobre
a historia bioldgica desta populacdo, comparando-a com a de outros grupos
humanos; e 2. Descoberta de problemas genéticos (constitucionais) ou ambientais
que possam prejudicar a saide dos elementos da mesma. Para alcancar esses
objetivos serd necessdria a coleta de pequena quantidade (10 ml) de sangue da veia.
Isto acarretard um pequeno incoOmodo, equivalente ao de uma picada de inseto,
praticamente ndao havendo risco de contaminagdo, pois todo o material é
esterilizado. Por outro lado, as informagdes obtidas a partir deste material serdao
muito importantes para o conhecimento da histéria da comunidade e para a
descoberta de possiveis problemas de satide, ainda ndo manifestados, nas pessoas
submetidas a este procedimento. Nao ha método alternativo para a obtencao dessas
informacgdes. Estaremos alertas, por outro lado, para assistir as pessoas envolvidas
no caso de qualquer complicagdo. Comprometemo-nos também, por meio deste, a 1.
Fornecer informacgdes sobre todos os dados obtidos aos lideres comunitirios e
outras autoridades competentes; e 2. Nao utilizar comercialmente as amostras de
DNA coletadas, e impedir que qualquer outra pessoa as utilize da mesma forma. A
participacao na pesquisa € inteiramente voluntdria, e os dados obtidos ndo serdo
divulgados de maneira a quebrar a privacidade dos sujeitos da pesquisa. Qualquer
dano decorrente da mesma serd apropriadamente indenizado.

Pesquisador responsavel: Francisco M. Salzano

Endereco: Departamento de Genética, Instituto de Biociéncias,
Universidade Federal do Rio Grande do Sul, Campus do Vale,
91501-970 Porto Alegre, RS

Telefone: (051) 316-6747

(ass.) Francisco M. Salzano
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