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313 UTILIZANDO LOCOS AUTOSSOMICOS. Alice Tagliani Ribeiro, Nelson J R Fagundes, Francisco
Mauro Salzano, Sandro Luis Bonatto (orient.) (PUCRS).

O povoamento da América pelo Homo sapiens evoca muitas questdes, como 0 nimero de ondas migratdrias, a
origem dos primeiros habitantes, quando esse evento ocorreu e 0 tamanho da populacdo fundadora. A antropologia
molecular pode ajudar a resolver essas questfes. Ultimamente, os marcadores mais usados tém sido 0 mtDNA e o
cromossomo Y, por serem muito informativos e ndo apresentarem recombinagdo. Porém, marcadores uniparentais
representam apenas um loco genético cuja dindmica demogréfica pode ser determinada por fatores estocasticos,
podendo, assim, sugerir um cendrio muito diferente da histdria demografica da populagdo. A utilizacdo de genes
nucleares permite o estudo simultdneo de multiplos I6cos, possibilitando uma andlise apropriada da populagdo. O
objetivo é seqliénciar 20 regides intergénicas em dez amerindios e dez siberianos, totalizando cerca de 25kpb por
individuo, para entdo comparar os padrdes de diversidade nuclear entre os dois grupos e avaliar a relacdo entre o
tamanho populacional dos mesmos, e entdo estimar se houve reducéo de variabilidade durante a colonizacdo das
Américas. Ja foram amplificados e seqlienciados nove 16cos em nove siberianos e oito americanos. As estatisticas de
diversidade genética revelam uma pequena diferenca entre americanos e siberianos, indicando uma tendéncia de
maior diversidade nos siberianos. O Teste D de Tajima indica uma maior importancia de um efeito bottleneck nos
americanos. As estatisticas de verossimilhanga corroboram essas estimativas, indicando que o tamanho da populagéo
fundadora era em torno de 42, 5% do tamanho da populacdo siberiana, assumindo que esses grupos divergiram ha 25
mil anos. Os resultados sugerem a ocorréncia de um bottleneck moderado durante a ocupa¢do da América, com
alguma perda de diversidade genética.
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