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NEANDERTHALIS MOSTRA A NATUREZA ADAPTATIVA DE MODIFICACOES
g%g; NO ENHANCER HACNS1"
mesismsies Gllvelra A, HOnemeler T, Paix30-Cortes VP Salzano FM e Bortolini MC

Departamento de Genética UFRGS

silva.hc@gmail.com
Como humanos, temos um interesse especial Um total de 194 amostras foram analisadas,
em identificar modificagoes geneticas respon- incluindo 83 amerindios nativos de 12 diferentes
saveis por caracteristicas especificas que nos populagdées (Apalai, Arara, Galibi, Kuben Kran
distinguem dos outros primatas. Prabhakar et al. Keng, Munducuru, Karitiana, Xavante, Ache,
(2008) descreveu uma sequéncia de 546 pares de Guarani, Ticuna, Wayuu e Zenu), distribuidas por
bases que atuam como reguladores da expressao todo continente. Onze Esquimés, 37 Africanos
do gene HACNS1, que e bastante conservado na subsaarianos, 35 Europeus e 28 Brasileiros mes-
maioria dos animais terrestres. Nele estao acumu- ticos. O fragmento de 710pb do gene HACNS1 foi
las 16 mutacoes especificas dos humanos que amplificado com primers especialmente desen-
ocorreram apos a divergencia humano-chimpanze, volvidos para este estudo. Foram feitas reagcées em
onde 13 sao encontrados entre 81bp Desde entao PCR e posteriormente analisados em géis de
é discutido se esse processo ocorreu por selecao eletroforese e seqiienciados no ABI3730X
positiva ou uma selegao neutra, sem uma analise seqlienciador e analisado no programa BioEdit v7.
populacional. 0.9 e Sequence Scanner v1.0.
1236773924
CHIMP TGATTTTCTCAGCAGTGAGGTAGGAATAGACGCGGCTAATGACAGGAAGGTCGCGCGGGTGAGCTGACCTGTGTGTGGC
#
81 bp
1236774003 2367740841
CHIMP ACAGGCTTGGGTTTCGCAAATAGGGCATCCACAATAACAAGTGTGTCACTAACCCCGCCGTGCATAATCGGGGCTTTATAG
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E236774129
CHIMP GATTGCTGGAGATGCTGACAGCTCAATTAAAGTGTAACCCTTTGTACCCTGCAACCTGGCACAACGACAGAAATATTACTC
NEANDERTAL 27273322297322%7 949, LIl el
7
| 236774168
CHIMP GCCAGAAAGGGGAGGGGGTCTTTGGGGAGCTGGTTAAAGATCCAGAATCGGCCCCTCGCCCCTTTGCCCCTCCCCCAACTC
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NEANDERTAL ????????7’??977? ................................................................
#
236774267 T+ = : AR
—— corccacreracacanceasce FIGURA 1. ldentificagcdo de substituicées no gene
SARIENS: | = e = cig ot s e T HACNS1 em humanos e Neandertais encontradas

entre os 710 pares de base seqlenciados.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Treze das 16 mutacoes encontradas na regiao de 81pb descritas por Prabhakar et al. (2008) assim como
as outras 3 que nos distinguem dos Chimpanzés foram observadas em todos os individuos analisados,
sugerindo que esses alelos estao fixados na nossa espécie. Outra mutacao (posicao no cromossome 2:
236774267; Fig. 1) nao descrita por Prabhakar et al. (2008) sendo que foi sequenciados apenas 546pb
(236773657 até 236773202) enquanto nos sequenciamos 710bp (236773577 até 236774286), tambéem foi
encontrado distincdo nas duas espécies (Fig.1). Nao foi encontrado nenhuma variacao intra ou
interpopulacao, indicando que a estrutura foi conservada. As analises feitas evidenciam uma selecao positiva
quando a sequéncia de sapiens/neandertais é comparada com a de outros primatas, incluindo o chimpanze.
Os testes indicam que aproximadamente 18% dos sitios nessas regioes estao sob selecao positiva. Todas os
13 sitios exclusivos da linhagem homo mostrando uma selecao positiva com uma probabilidade acima de 99%.
Nossos resultados em nivel populacional dao suporte a idéia de que as 13 substituicoes conferem algumas
vantagens especificas a linhagem sapiens, provavelmente a linhagem homo, tendo as mesmas sido fixadas

em algum momento da historia evolutiva hominidea por selecao positiva. ARPOIO: ‘ZA Q
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