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RESUMO

Este trabalho apresenta um estudo arqueogenético de marcadores
uniparentais como as linhagens mitocondriais e do cromossomo Y dos povos nativos
da América do Sul, Central e Norte, a partir da andlise de amostras obtidas de 224
individuos da Argentina, Belize, Brasil, Canada, Chile, Estados Unidos da América
(EUA), Groenlandia, México e Peru, datadas a partir de 12.722 até entre 427-134
anos AP. As amostras foram analisadas com uso de técnicas de programacgédo em
Python e R, e programas da bioinformatica como o BCFtools. As relagdes entre os
individuos foi obtida de acordo com a classificacdo estabelecida pela ferramenta
Haplogrep 3, para linhagens mitocondriais e Y-Lineage Tracker, para linhagens do
cromossomo Y, esses programas classificam os individuos em seus respectivos
haplogrupos, conforme seus marcadores genéticos especificos. Foi possivel
observar a presenca e estabelecer a frequéncia dos haplogrupos mitocondriais
esperados para individuos nativo-americanos A, B, C, D e X, além dos nao
esperados H, L, M, N, R e U. Enquanto os haplogrupos esperados e encontrados
para o cromossomo Y sdo C, K, P, Q e R, sendo possivel também encontrar
linhagens inesperadas como B, BT, CT, E, G, | J, N e a linhagem ligada a
denisovanos A0000. A relagdo entre a espacialidade, derivagado dos haplogrupos e
possiveis rotas migratérias de acordo com a cronologia foi disposta em fluxogramas
de dispersao. A comparagao deu-se ao longo dos resultados, mostrando que alguns
haplogrupos podem ser observados em periodos pré e pos-contato, enquanto outros

apenas pos-contato.

Palavras-chave: Ancestralidade; Bioinformatica; Cromossomo Y; DNA mitocondrial;
Genbmica; Linhagens do Cromossomo Y; Linhagens Mitocondriais; Migragoes;

Povoamento da América



ABSTRACT

This work presents an archaeogenetic study of uniparental markers such as
mitochondrial and Y-chromosome lineages of the native peoples of South, Central,
and North America, based on the analysis of samples obtained from 224 individuals
from Argentina, Belize, Brazil, Canada, Chile, the United States of America (USA),
Greenland, Mexico, and Peru, dated from 12,722 up to between 427-134 years BP.
The samples were analyzed using programming techniques in Python and R, as well
as bioinformatics tools such as BCFtools. The relationships between individuals were
determined according to the classification established by the Haplogrep 3 tool for
mitochondrial lineages and Y-Lineage Tracker for Y-chromosome lineages; these
programs classify individuals into their respective haplogroups based on their specific
genetic markers. It was possible to observe the presence and establish the frequency
of the expected mitochondrial haplogroups for Native American individuals — A, B,
C, D, and X — as well as unexpected ones — H, L, M, N, R, and U. The expected
and identified Y-chromosome haplogroups include C, K, P, Q, and R, and it was also
possible to find unexpected lineages such as B, BT, CT, E, G, |, J, N, and the
Denisovan-linked lineage A0000. The relationship between spatial distribution,
haplogroup derivation, and possible migratory routes over time was illustrated using
dispersion flowcharts. The comparison was carried out throughout the results,
showing that some haplogroups can be observed in both pre- and post-contact

periods, while others only in the post-contact period.

Keywords: Ancestry; Bioinformatics; Y Chromosome; Mitochondrial DNA; Genomics;
Y-Chromosome Lineages; Mitochondrial Lineages; Migrations; Settlement of

America.
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1. INTRODUGAO

Os processos de ocupagao das Américas ainda hoje ndo sdo completamente
compreendidos, as evidéncias que temos sao provenientes de artefatos liticos (Fig.
1) encontrados proximo a cidade de Clovis, no Novo México (Estados Unidos da
América), nos anos de 1920 e 1930. Estas sao as evidéncias de presenga humana
mais antiga ja datada no continente, entre 13.200 a 12.900 anos AP. Tais evidéncias
servem como base para a teoria de que os indigenas americanos de outras

localidades seriam derivados desta populagao e localidade. (Waters; Stafford, 2007).

Figura 1 - Pontas de langa e raspador da populagao Clovis.

cm

Fonte: NPS / David N. Fuerst -

https://www.nps.gov/neri/learn/historyculture/history-of-native-americans-in-the-lower-new-river-region.

htm. Acesso em:24 set. 24.

Legenda: Paleoindian Clovis spearpoint and scraper from Richmond Bottoms site.

Devido as evidéncias encontradas na época, houve uma grande contribuigdo
para o fortalecimento da teoria que as ocupagdes ao longo do continente americano
tenham partido da rota pela Beringia (Raff; Bolnick, 2014). Denominada pela
comunidade antropoldgica e arqueoldgica estadunidense como “Clovis First Theory”,
esta teoria propde que a cultura Clovis teria carater primordial no processo de
ocupacado das Américas (Waters; Stafford, 2007). Na década de 1950, progressos


https://www.nps.gov/neri/learn/historyculture/history-of-native-americans-in-the-lower-new-river-region.htm
https://www.nps.gov/neri/learn/historyculture/history-of-native-americans-in-the-lower-new-river-region.htm
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tecnoldgicos nas técnicas aplicadas na arqueologia, como a datagao absoluta por
radiocarbono, tém contribuido com esta teoria (Santos, 2016).

Os fluxos migratérios de povoamento das Américas passaram a ser
encarados como posteriores a 13.000 anos AP, que inicialmente deram inicio a
cultura Clovis e posteriormente as demais culturas do continente, tendo o Estreito de
Bering como ponto de entrada. Localizado entre o Leste Asiatico, na Russia e o
Alasca, nos EUA, a Beringia (Fig. 2) seria um corredor livre de gelo que interligava
os continentes (Waters; Stafford, 2007).

Figura 2 - Beringia, localizada no Estreito de Bering, entre Russia e EUA.

Note: Current internationaljbo
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Fonte: Pletcher, Kenneth. "Beringia". Encyclopedia Britannica, 5 Jun. 2024,

https://www.britannica.com/place/Beringia. Acesso:24/09/2024.

Posteriormente, novos sitios arqueoldgicos vieram a ser encontrados ao
longo do continente americano, com datagées semelhantes aos sitios da Cultura
Clovis, entretanto as datagdes anteriores a 13.000 anos AP foram rejeitadas
alegadamente por ndo possuirem contexto estratigrafico, datagdes ou artefatos
“confiaveis” ou a unido desses fatores. (Waters, 2019; Santos, 2020).

Em contrapartida, muitas falhas foram se tornando evidentes na teoria
“Clovis First’. A primeira seria sobre a teoria de envergadura continental, levando em
conta observagoes limitadas a espagos geograficos e intelectuais muito reduzidos,


https://www.britannica.com/place/Beringia
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ainda sem falar sobre os vestigios limitados. O segundo ponto a ser visto é sobre as
condicbes ambientais que as populagdes tiveram que se adaptar, que estavam em
constante transformacdo, enquanto se movimentavam pelo continente (Santos,
2020).

Este conjunto de fatores acabou por gerar um consenso sobre a teoria “Clovis
First’, ela ndo parecia fazer sentido ao explicar o complexo processo de povoamento

do Continente Americano (Romero, 2014; Waters, 2019).

1.1 ANTECEDENTES E DEFINIGAO DA PROBLEMATICA

Para falar sobre as rotas migratérias é fundamental entender a questédo
ambiental em que as primeiras evidéncias dessas migragdes estavam inseridas.
Esta contextualizacdo €& fundamental para entender os motivos que a teoria
Estadunidense de povoamento ndo compreendia por total este processo.

O momento em que a Russia e os Estados Unidos da América estavam
ligados por pela Beringia foi no Ultimo Maximo Glacial, este que teve inicio ha cerca
de 30.000 anos AP. O nivel do mar teve uma imensa queda e se deu inicio a uma
conexéao formada por geleiras entre os continentes. Esta conex&o durou até cerca de
11.000 anos AP. (Brigham-Grette et al., 2004).

Por volta de 21.000 anos AP possivelmente ocorreu a conexao dos lencgois de
gelo Norte-americanos ao leste das Rocky Mountains, se estendendo até o que hoje
conhecemos como Novo México (Mandryk et al., 2001). Houve a conexdo com a
costa do Pacifico da América do Norte ha cerca de 17.000 anos AP. Dois mil anos
apos (15.000 anos AP) a costa da Beringia ja era um local livre de gelo. A conexao
do Pacifico para o interior do continente sé veio a acontecer entre 13.000 e 12.000
anos AP (Mandryk et al., 2001; Misarti et al., 2012).

Este foi o primeiro periodo em que um corredor livre de gelo estava se
formando no interior do continente. O espaco estava passando por constantes
transformacgdes por conta do derretimento das geleiras e a substituicao das tundras
por florestas de coniferas. Entretanto, o corredor livre de gelo ainda levaria um
pouco mais de tempo para se tornar viavel para deslocamento, Apenas por volta de
11.000 anos AP estaria funcional (Mandryk et al., 2001; Brigham-Grette et al., 2004).

Uma grande questdo € que a teoria ndo compreende a presenga de

individuos anteriores a 10.000 anos AP na América do Sul, a cronologia € muito
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préxima do momento de viabilidade do corredor (Santos, 2020). Falamos de um
intervalo de tempo de 1000 anos aproximadamente para o povoamento pelo interior
do continente, para além da distancia geografica, estamos levando em consideragao
relevos, vegetacdes e climas diferentes em um relativo curto espaco de tempo.
Seria um tanto quanto presungoso assumir que tais processos se deram nessa
cronologia. Levando em consideragao as questdes anteriores, podemos supor que a
migracao Norte-Sul poderia ter ocorrido em outras areas do continente. Levando em
conta datagcbes Sul-Americanas antigas podemos levantar outras hipéteses de
processos migratérios fora da Beringia. Na atualidade, a arqueogenética vem sendo
utilizada cada vez mais para a compreensao de possiveis rotas migratorias e
relacionar individuos de diferentes locais. Cada nova descoberta de um novo
individuo com DNA preservado para analise gera um novo motivo de empolgagao
na area.

Contudo, pesquisas nessa area utilizam o genoma completo na maior parte
dos casos. Visto que as informagdes geradas pelo DNA mitocondrial fornecem
dados limitados sobre a ancestralidade, sendo apenas a informagdo materna,
enquanto o cromossomo Y possui ainda mais limitagéo visto que s6 é passada de
individuos biologicamente masculinos para filhos do sexo biolégico masculino. Outra
grande questdo sobre o cromossomo Y € que ele ndo é observado a parte, com
uma ferramenta para observar linhagens de individuos com sua presencga, além do
fato que seu sequenciamento completo foi realizado apenas em 2023 a partir do
consorcio Teldmero-para-Telomero (T2T) (Rhie et ali., 2023).

Observando ambas em paralelo conseguimos observar as duas linhagens:
materna e paterna. Tais informagbes podem se complementar e gerar boas
informagdes para a compreensao de processos migratérios. Os principais motivos
para o trabalho com o DNA mitocondrial e o cromossomo Y € a velocidade de
analise do genoma e o fato de ambos ja terem sua sequéncia genética
completamente sequenciada.

Colin Renfrew foi precursor ao cunhar o termo “Arqueogenética” para definir
pesquisas com individuos antigos utilizando técnicas da Genética Molecular
(Renfrew, 2001). Ainda que pesquisas precursoras nesta tematica tenham
acontecido, antes mesmo do termo ser cunhado. Como no caso das pesquisas de
Cavalli-Sforza que misturaram a arqueologia com informagdes gendmicas, para

Cavalli-Sforza havia a necessidade de recorrer a genética para compreender o
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passado e sua conclusdo aconteceu muitos anos antes do primeiro genoma
humano passar por sequenciamento. Em sua publicagdo “Genes, Povos e linguas”
foi feita uma relagdo entre demografia, linhas filogenéticas, linguistica e arqueologia
(Barone, 2018). Juntamente com Anténio Amorim, professor emérito da Faculdade
de Ciéncias da Universidade do Porto e investigador do 13S", na qual era lider do
grupo de genética populacional e evolugdo. Sendo um grande pesquisador na area,
e critico da influéncia de Darwin em pesquisas atuais, como pode ser visto no seu
livro “A Espécie das Origens - Genomas, linhagens e Recombinag¢des”, em que o
autor critica o desejo do neodarwinismo definir um modelo Unico para explicar tudo,
mesmo com toda a complexidade de espécies e contextos que temos (Mendes,
2024; Silva, 2024). Ambos pesquisadores tragaram os primeiros passos para o que
veio mais tarde ser cunhado como Arqueogenética.

No inicio dos anos 1953, as bases nitrogenadas do DNA? que compdem
suas fitas de dupla hélice, foram definidas. A mitocondria® foi identificada em 1980, é
uma parte do DNA fora do nucleo que contém a informagao genética da linhagem
materna e abre possibilidades de relacionar individuos de um mesmo grupo
genético com a cronologia e espacialidade, podendo observar possiveis rotas e
fluxos migratorios (Renfrew; Bahn, 2005).

O “DNA antigo” ou aDNA (sigla em inglés) vem se tornando popular em
pesquisas neste tema, tendo em vista que geram dados mais precisos do que com a
utilizacao de outras técnicas com mesmo objetivo (Santos, 2020). Com o avango
das descobertas na area, foi possivel identificar marcadores genéticos* relacionados
a individuos de uma mesma localidade (Strachan; Read, 2019).

Nas Américas, estudos com o DNA mitocondrial apresentam indicios que
povos nativos derivam de populacdes do Leste asiatico, estes povos compartilham
os mesmos haplogrupos® com grupos linguisticamente similares. Sendo assim, é
possivel teorizar acerca de multiplas migracbes através do Estreito de Bering
(Eshleman; Malhi; Smith, 2003; Ritter, 2008). Estes grupos foram sendo

classificados de acordo com sua descoberta. Os povos nativos-americanos foram

' Instituto de Patologia e Imunologia Molecular da Universidade do Porto

2 Adenina, Citosina, Guanina e Timina (A, C, G e T)

% Fita de formato circular de DNA, com 16,569 pares de base aproximadamente, localiza-se fora do
nucleo. E transmitida exclusivamente da mae para os filhos (CHIAL; CRAIG, 2008; HOFSTATTER,
2013).

4 Mutagdes aleatorias transmitidas sem alteragdes para os filhos, denominadas de polimorfismos de
nucleotideo unico (SNP).

® Grupo de individuos que compartilham o mesmo perfil genético (SANTOS, 2020) .
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classificados em 5 haplogrupos mitocondriais: A, B, C, D e X (Jablonski, 2002;
Achilli et al, 2008). Sendo classificados mais especificamente nos sub-haplogrupos:
A2, B2, C1b, C1c, C1d, D1, e X2a. Em média 95% do DNA mitocondrial dos
indigenas americanos é derivada destes haplogrupos, os 5% que sobram
pertencem a haplogrupos menores como o C4c, D2a e D4h3a (Eshleman; Malhi;
Smith, 2003; Achilli et al, 2008; Tamm et al, 2008). Estes também sao possiveis de
serem observados em populagdes asiaticas, sendo possivel supor uma
descendéncia, possivelmente de migracdes pela Beringia (Jota; Santos, 2014).
Salas e colaboradores (2009) mostram a frequéncia de haplogrupos de
popula¢des americanas (Fig. 3), sendo possivel observar as populagdes A2 como
mais presentes na América do Norte, compondo pouco mais de metade do total de
individuos, mas que vao reduzindo ao longo do sentido norte-sul, sendo ainda a
mais populosa na América Central e decrescendo para a quarta mais populosa na
América do Sul. Ja as populagdes B2 podem ser vistas com uma frequéncia
relativamente baixa na América do Norte, porém vindo a dobrar seu tamanho na
América Central e reduzir um pouco na América do Sul, mas ainda assim se
mantendo como uma das mais frequentes no continente. Observando C1 nas
Américas do Norte e Central, este grupo mantém praticamente a mesma frequéncia,
sendo o terceiro ou quarto haplogrupo mais comum, mas na América do Sul ele
aparece de forma expressiva, contendo a maior presenca de individuos. Uma
particularidade vinculada ao haplogrupo X2a é a sua presenga majoritaria nos EUA,
em uma regido especifica proxima aos Grandes Lagos, este haplogrupo também
vem a aparecer na América Central, porém de forma pouco expressiva. Outra
questdo importante a ser observada € a presenca de individuos do haplogrupo L ao
longo da Costa Oeste e interior do Brasil, sendo este predominante em populagdes
do continente africano que foram trazidos durante o periodo colonial devido ao

trafico de escravizados.

Figura 3 - Frequéncia de haplogrupos mitocondriais nas Américas
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Fonte: Adaptado de Salas e Colaboradores (2009, p. 6).

Como pbéde ser observado no mapa anterior, a complexidade genética e
migratéria das Américas € algo notavel, que nao pode ser resumido a uma so teoria
para responder todas as questdes acerca do tema. Casos importantes a serem
pontuados sdo os dos haplogrupos X2a e L, que apresentam baixa frequéncia
geografica, mas nas areas que aparecem sao predominantes (fig. 3). Claro, é
importante ressaltar o motivo da presenca de L principalmente no Brasil, como
sendo um haplogrupo nao originario das Américas, com um contexto tragico devido

ao periodo escravocrata que durou séculos e impactou em todos os sentidos as
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vidas desses individuos, para além de apenas presenga de conjuntos de bases
nitrogenadas divergentes das locais.

Indo para a contraparte paterna das migragcdes podemos observar os
principais haplogrupos de cromossomo Y nas Américas (Fig. 4). Tendo como rota de
entrada nas Américas a rota pela Beringia e uma possivel rota via Atlantico, porém
de um grupo ja extinto (sendo marcado como “(?)” no mapa). Uma coisa a ser
observada nesta tematica de pesquisa € a baixa presenca de trabalhos voltados

para a regiao das Américas, principalmente nas Américas Central e do Sul.

Figura 4 - Rotas migratorias de individuos com cromossomo Y nas Américas
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Legenda: World Map of Y-Chromossome Haplogroups.


https://en.wikipedia.org/wiki/File:World_Map_of_Y-DNA_Haplogroups.png
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Os haplogrupos do cromossomo Y presentes nas Américas sdo: C8 K, Q, P
e R. Sendo mais especifico os sub-haplogrupos: C2 (anteriormente conhecido com
C3), K2*, Q1a3a, Q1a3a1, P1 e R1b (YFull, 2024). Sendo este ultimo um tanto
quanto controverso sobre sua presengca nas Ameéricas, ja que nao se sabe se sua
origem é espontanea, vinda por migra¢des de individuos de outra regido em levas
migratorias ou € mais uma consequéncia dos processos de colonizagéo e trafico de
escravizados.

Desta forma, apds a contextualizagdo dos antecedentes, a problematica a ser
abordada ao longo desta pesquisa foi feita com base nas seguintes questdes:

a) Quais os haplogrupos de DNA mitocondrial e Cromossomo Y podem

ser encontrados ao longo do continente Americano no periodo pré-contato (e

pos-contato)?

b) Qual seria a frequéncia desses haplogrupos dentre as popula¢des?

c) Estes seguem os modelos preestabelecidos relacionados aos povos da

América?

d) Seria possivel tragar rotas de como se deu as dispersdes no interior do

continente?

Sendo esmiugadas as questdes na qual a problematica abordada retrata,

adiante as hipoteses para tais problemas serao relatadas.

1.2 HIPOTESES, OBJETIVOS E ESTRUTURA DA PESQUISA

As hipdéteses a serem testadas, de acordo com os questionamentos
levantados anteriormente s&o:

a) O periodo pré-contato seguiria o padrao esperado dos haplogrupos de
DNA mitocondrial, que seriam, A2, B2, C1 e D1 e X2a, ja os haplogrupos do
Cromossomo Y sdo C2, K2*, P1, Q1a3a, Q1a3al e R1b respectivamente
como os principais em individuos nativos atuais.

b) A presencga de outros haplogrupos, além dos citados no tépico anterior,
deve ser igual ou inferior a 5%, como no estudo de Salas e colaboradores
(2009) propde.

6 &5 (2009) - Tradugdo livre da publicagido em japonés da Sakiyatani Mitsuru pela Bensei
Publishing em 2009.
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c) Auséncia de haplogrupos provenientes de povos africanos num
periodo pré-contato entre as amostras (12.722 a entre 427—-134 anos AP).
d) Concentragdes de haplogrupos com proximidade geografica e

cronoldgica permitirdo tragar possiveis rotas migracionais.

Com isso, as hipéteses foram apresentadas e o presente trabalho tera como
objetivo geral fazer uma investigagdo acerca das linhagens mitocondriais e do
cromossomo Y dos individuos antigos referenciados mais adiante, a fim de
relaciona-los entre si e com a espacialidade na qual estado inseridos.

Os objetivos especificos que tentardo ser alcangados com o decorrer da

pesquisa sao:

a) Estimar os haplotipos de cada individuo antigo publicado e

categoriza-los em seus respectivos haplogrupos.

b) Inferir a frequéncia desses haplogrupos identificados

c) Fazer o mapeamento das dispersdes encontradas a nivel regional.

d) Ampliar a pesquisa realizada no TCC (Leal, 2021), da América do Sul

para as Américas do Norte, Sul e Central.

A justificativa para a realizagdo desta pesquisa é poder fundamentar novas
pesquisas acerca do processo de povoamento das Américas em escala regional
fazendo o uso do DNAmt e cromossomo Y como fonte de informacgdes. Ja que as
pesquisas recentes fazem pouca utilizagdo deste e focam principalmente no
genoma completo. O sequenciamento completo do cromossomo Y foi bem recente
por meio do consércio Teldmero-para-Teldmero (T2T) (Rhie et ali., 2023), o que faz
com que o modelo de pesquisas seja reformulado. Além de que e o DNAmt é uma
pequena fragdo do DNA, isso torna a pesquisa mais rapida e acessivel.

Este trabalho respeitara a seguinte ordem de capitulos em sua estrutura: o
proximo capitulo deve expor e detalhar o contexto das amostras trabalhadas,
juntamente com suas datagdes e caracteristicas dos individuos e seus sitios.

O capitulo 3 ira abordar a secao metodoldgica, como e quais métodos serao
utilizados. Sera feita a apresentacao de conceitos que vao aparecer recorrentemente
ao longo da pesquisa, juntamente com ferramentas de analise e técnicas para

explicar a problematica de acordo com a perspectiva dos objetivos geral e
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especificos, serdao abordadas também as justificativas para essas escolhas,
juntamente com as técnicas escolhidas e excegdes das aplicagbes destas.

Na sequéncia, o capitulo numero 4, os resultados obtidos por meio dos
conceitos e técnicas do capitulo anterior serdo exibidos. Contara também com
discussbes sendo levantadas com base na natureza e ligagdo com os dados
resultantes.

Em ultimo vira as consideracoes finais, onde solucdes serao apresentadas de
acordo com as discussdes anteriores e servindo como base que precede

fundamentacdes para futuros trabalhos relacionados a arqueologia.
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2. REFERENCIAL TEORICO

A base teodrica utilizada nesta pesquisa parte de 3 premissas. Sendo a
primeira de acordo com questdes biologicas. Nesta pesquisa serao utilizadas duas
fontes de informagcdo genbmica: o DNA mitocondrial e o cromossomo Y,
responsaveis pelas informagées das linhagens maternas e paternas,
respectivamente. A segunda com questdes geograficas para poder auxiliar a
compreensao dos fluxos migratérios e como a geografia pode ter influenciado os
caminhos dessas populagdes. E, por fim, as rotas migratérias. Como € o
entendimento desses processos atualmente e quais teorias tentam elucidar esse

processo.

2.1 Biologica

O DNA mitocondrial tem o formato de uma fita circular de DNA, com uma
média de 16,569 pares de base. Cada célula tem centenas de mitocéndrias, cada
uma possui algumas cépias de DNAmt e auséncia de recombinagdo. Essa alta
quantidade de copias pode nao se apresentar de forma homogénea, sendo possivel
que as informagdes contidas nas mitocdndrias sejam diferentes umas das outras,
esse fendbmeno €& denominado de heteroplasmia. Sua transmissdo se da por
linhagem materna, de forma exclusiva (Chial. Craig, 2008; Hofstatter, 2013; Kivisild,
2015; Strachan; Read, 2019).

O DNAmt apresenta regides hipervariaveis (hypervariable region), sendo
possivel utiliza-las para compreender os polimorfismos que o individuo possui. Estas
regides sao chamadas de HVR1, a regido considerada com “baixa resolugcao” e
HVR2, que é considerada “com alta resolugao”. De acordo com o sequenciamento
de referéncia de Cambridge, liderado por Fred Sanger na universidade de
Cambridge durante os anos 70, foi possivel determinar o comprimento do DNAmt e
das suas regides hipervariaveis (Fig. 6), sendo estas HVR 1 entre as posigdes de
pares de base da mitocondria 16024-16383 e HVR 2, que é subdividida em HVR-II
entre 57-372 e HVR-Ill entre 438-574 (Andrews et al., 1999; van Oven; KAyser,
2009; Aulicino, 2013). O baixo comprimento da fita de informagdo do DNAmt permite
que o0s recursos computacionais para trabalha-la também sejam baixos, sendo

possivel de se realizar em um computador doméstico.
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Figura 6 - Comprimento do DNAmt e regides hipervariaveis (em verde, na
parte superior da imagem).
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Fonte: Andrews et al., 1999.

O cromossomo Y tem aproximadamente 57,227,415 pares de base’. Sua
combinagao determina o sexo biolégico do individuo, quando ha a combinagao de
dois X, o individuo € biologicamente do sexo feminino, ja quando ocorre a
combinagao XY, o individuo é biologicamente masculino (Hurle, 2024). Sua leitura é
complexa devido a repeticdo de sequéncias de alelos de diversas formas, o que
resultou em uma demora para seu sequenciamento, vindo a ocorrer apenas em
2023 (T2T-CHM13v2.0), sendo o ultimo cromossomo a ser sequenciado de forma
completa (Rhie et al., 2023). A cada geragdo o cromossomo Y acumula
aproximadamente duas mutagdes (Dolgin, 2009) tornando possivel estudar a histéria
genética de linhagens paternas humanas, sendo possivel vislumbrar cerca de
182.000 anos de evolugdo humana, entender suas relagcdes com caracteristicas e
variantes especificas do cromossomo (Hallast et al., 2023). Embora o cromossomo Y

tenha perdido parte de sua informacédo original ao longo do tempo, visto a

" The Genome Reference Consortium (GRCh38.p14. Acesso em: 3 de fev. 2022)
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quantidade significativa de mutacdes ao longo do tempo e a reducédo da contagem
de genes (Strachan; Read, 2019), ainda mostra-se como uma fonte de informagao
util para a compreensao de migragdes humanas e fluxos génicos. Embora seu
tamanho seja consideravelmente maior do que o da mitocdndria, ainda torna
possivel que seja realizada a sua analise em computadores domeésticos.

A combinacdo de ambas informag¢des fomentam a discussédo de processos
migratorios a partir das linhagens. Embora o genoma completo ofere¢ca uma
informacao substancial e Unica sobre o individuo, sua analise demanda um enorme
poder computacional se comparado com o DNAmt e cromossomo Y. Em
contrapartida, as partes utilizadas neste trabalho possuem limitagbes, o DNAmt
passa de geragao em geragao as informag¢des genéticas da mae para os filhos, ou
seja, possui apenas a informagdo de um lado da ancestralidade do individuo
(Pennisi, 2001). O cromossomo Y possui limitacbes ainda maiores, sendo um
cromossomo sexual presente apenas em individuos do sexo biolégico masculino, ou
seja, apenas individios biologicamente masculinos passardo sua informagao
genéticas para filhos biologicamente masculinos. Como em pesquisas deste género
geralmente sdo utilizadas informagdes de individuos de ambos os sexos, essa
informagao sobre o cromossomo Y costuma ser descartada (Brown, 2002).

Dois conceitos que serdao muito utilizados sao: o haplétipo que € um série de
alelos encontrados conectados em uma posicdo especifica de um gene no
cromossomo €; o haplogrupo que é grupo filogenético que permite separar uma
populagdo da outra a partir de marcadores diversos, como 0s uniparentais.

Na arqueologia o termo adotado para pesquisas deste tipo €
“‘Arqueogenética”, para falar sobre pesquisas que utilizam da Genética Molecular
para estudar o passado humano, sendo Colin Renfrew o autor do mesmo (Renfrew,
2001). O avango da tecnologia aplicada em pesquisas de Genética Molecular
alcangou 0 momento da quebra do cdodigo genético do DNA, que em 1953
possibilitou a pesquisa das bases nitrogenadas® que fazem parte da composigao das
fitas de dupla hélice do DNA. Quase trés décadas depois, em 1980, a mitocondria foi
identificada, sendo esta uma pequena parte com dados genéticos fora do nucleo
relacionada com linhagens matrilineares. Simultaneamente estudos sobre a

linhagem patrilinear estavam sendo realizados com base no cromossomo Y.

8 Adenina, Citosina, Guanina e Timina (A, C, G e T)
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Atualmente as informacdes que compdem o DNA podem ser sequenciadas e
analisadas, o que auxilia a compreensao de diversos pontos sobre um individuo ou
populagdo analisada, sendo possivel relaciona-los entre si, com a espacialidade na
qual estavam inseridos e fazer ligagcbes que possibilitam desenvolver hipoteses
sobre rotas migratorias tragadas pelo individuo ou seus ancestrais (Renfrew; Bahn,
2005).

O Nobel de Medicina Svante Paabo é outro nome relevante ao se falar em
genética evolutiva, além de ser um dos fundadores da paleogenémica. Sendo diretor
do Departamento de Genética do Instituto Max Planck de Antropologia Evolutiva, na
Alemanha, Paabo foi responsavel pela publicagdo do genoma de um individuo
Neanderthal, que o sagrou com o prémio Nobel (Gitschier, 2008; Paabo, 2014). Seu
trabalho abriu portas para diversas pesquisas nesta tematica, mostrando novas
possibilidades e complementando nosso conhecimento dos processos evolutivos e
genéticos.

O termo “DNA antigo” ou “ancient DNA” (DNAa) vem se tornando popular na
América do Norte e Europa quando se fala sobre questbes ligadas a evolugéo
humana, paleomigracbes ou paleopatologias, este tipo de técnica resulta em
resultados mais precisos que outros tipos de técnicas utilizadas com o mesmo
propésito (Santos, 2020). Isto é algo que vem mostrando cada vez mais sua
importancia na arqueologia, visto que pode mostrar possibilidades que estavam
ocultas anteriormente. O uso do DNA antigo € uma ferramenta muito util para
preencher lacunas de conhecimentos nestas teméticas. E um cédigo ao qual
ocasionalmente temos acesso, mesmo que degradado, e juntando as informacdes
podemos compor teorias ainda mais aprofundadas e embasadas sobre essas

sequéncias de DNAa estudadas.

2.2 Geografia

Para Anderson e Gillan (2000), o basico sobre assentamentos humanos é sua
presencga proxima a recursos. Durante os processos migratorios esses povos podem
ter ido em busca de recursos, sendo eles areas costeras, vales de rios, serras ou
regides com presenga de animais para cagar ou pescar, além de recursos para

manufatura de materiais liticos. Os autores sugerem que o padrdo de movimentagao
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de povos nativos-americanos pode ser observado junto a fluxos d’agua, como o
litoral e margem de lagos.

Desta forma podemos expdr a hidrografia e o relevo como partes
fundamentais para esses processos. Na figura 7 pode-se observar os pontos chave
que podem influenciar esses processos. De inicio podemos observar as Montanhas
Rochosas e os Apalaches na América do Norte, juntamente com a cordilheira dos
Andes e o Pico da Neblina na América do Sul. Essas regides de alto relevo podem
fornecer corredores para migragdes através do continente.

Em paralelo com a hidrografia, podemos ver a regido dos Grandes Lagos, o
rio Mississipi, rio S&o Lourengo, rio Mackenzie, o Golfo do México e a Baia de
Hudson como principais pontos hidrograficos na América do Norte. O Mar das
Antilhas e Pequenas Antilhas na América Central. Enquanto na América do Sul os
rios Amazonas, Sao Francisco e Parana, juntamente com seus afluentes possuem
papel importante nesses processos. E necessario também pontuar as regides
litordneas também nesses processos, como pode vir a ser observado ao longo da

pesquisa essas areas tiveram grandes fluxos migratérios associados.
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Figura 7 - Relevo e hidrografia dos continentes Americanos.
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Fonte: Adaptado de Ferreira e Martinelli (2019).

2.3 Teorias de povoamento humano das Américas

A principal teoria sobre rotas migratérias € através da ponte de gelo

,denominada de Beringia, que ligava a Russia aos Estados Unidos da América
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durante o Ultimo Méaximo Glacial, indo de 30.000 anos AP até 11.000 anos AP,
permitindo a entrada no continente americano por volta entre 13.000 e 12.000 anos
AP, como explicada durante a introducdo. Essa teoria € a mais aceita amplamente,
mas pode nao explicar de forma satisfatéria o extenso cenario do continente
Americano (Mandryk et al., 2001; Brigham-Grette et al., 2004; Misarti et al., 2012).

Uma segunda teoria envolve fluxos migratérios costeiros durante esse mesmo
periodo geoldgico da anterior. Essa teoria envolve a produgao de veiculos aquaticos
através do Arquipélago Kurile, na Costa da Beringia e os arquipélagos da costa do
Alasca e Columbia Britanica, seguindo para o sentido sul, partindo para a costa da
América Central e posteriormente a do Sul (Surovell, 2003; Renee et al., 2007). Essa
hipétese ganhou forga com a possibilidade das cavernas de Port Eliza, na llha
Vancouver, indicar a possibilidade de um clima favoravel para a sobrevivéncia
humana por volta de 16.000 anos AP, época em que as geleiras continentais
estavam em sua extensdo maxima (Al-Suwaidi, 2005).

A Hipdétese solutreana sugere que povos europeus possam ter sido os
primeiros a chegarem no continente americano (Bradley;, Stanford, 2010. Essa
hipétese propde que ha cerca de 21.000 anos AP individuos da regiao de Solutré, na
Franga, que seriam os antecessores da cultura litica Clovis. A migracdo desses
individuos teria ocorrido via Atlantico, a partir dos blocos de gelo presentes no
Ultimo Maéximo Glacial (Jochim, 2012). A analise de DNAa de um individuo
encontrado associado com artefatos Clovis por volta de 12.500 anos AP, contribuiu
para enfraquecer essa hipétese. E o individuo Anzick-1, da regido de Montana, nos
EUA (Rasmussen et al., 2014), também utilizado nesta pesquisa.

A teoria australasiana € uma teoria que ganhou mais forga em pesquisas
recentes como a de loannidis e colaboradores (2020), que fez uma analise
comparativa entre populagdes americanas da costa do Pacifico com individuos de
populagdes polinésias. Sendo possivel encontrar uma forte evidéncia desse contato
em uma das ilhas da porcdo Leste da Polinésia, num periodo anterior ao
assentamento Rapa Nui. A teoria tenta explicar a entrada de individuos no

continente americano através do pacifico, vindos da Polinésia.
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3. CONTEXTO ARQUEOLOGICO DAS AMOSTRAS

O presente trabalho ird fazer a andlise de um grande numero de individuos
antigos nativos das Américas que foram geneticamente sequenciados, totalizando
224 amostras dos individuos. Destes, 219 foram investigados por Santos (2020),
destes 66 da América do Sul foram analisados posteriormente por Leal (2021) e 5
novos serao utilizados neste trabalho. Distribuidos por 9 paises (Fig. 5) podemos
observar a distribuicdo dos individuos como: 12 da Argentina, 3 do Belize, 22 do
Brasil, 45 do Canada, 19 do Chile, 93 dos EUA, 1 da Groenlandia, 11 do México e 18
do Peru. Suas datagdes vao desde 12.722-12.590 até 500-130 anos AP.

Figura 5 - Paises das Américas que tiveram sequenciamento genético de

individuos humanos antigos.
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Fonte: autoria propria (2024).
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Dentre as 224 amostras disponiveis por meio de depdsito em banco de dados
gendmicos, Rasmussen e colaboradores (2010; 2014a e; 2015) foram responsaveis
por 3, Raghavan e colaboradores (2015) por 23, Lindo e colaboradores (2016 e€;
2017) por 25, Moreno-Mayar e colaboradores (2018a e; 2018b) por 18, Posth e
colaboradores (2018) por 49, Scheib e colaboradores (2018) por 87, Flegontov e
colaboradores (2019) por 15 e, Santos e colaboradores (2022) por 4. Algo que é
possivel de ser observado claramente € o quao recentes trabalhos nesta tematica
sao, principalmente se tratando de individuos nativo-americanos antigos.

Santos (2020) da énfase na questdo que os autores Moreno-Mayar e
colaboradores (2018a e; 2018b) e Posth e colaboradores (2018), mesmo
trabalhando com esta tematica de ancestralidade, analisaram as amostras com a
intencao de identificar e correlacionar ancestralidades ja conhecidas previamente, ou
seja, as do Nordeste Asiatico. Outra questao importante a ser comentada é sobre a
baixa presenga de paises da América Central, em contraponto a principalmente a
América do Norte, que aparece com uma grande frequéncia de pesquisas. Tais
discrepancias de numeros podem afetar uma expansdo da interpretagdo de
hipéteses diversas a teorias sobre rotas migratérias com base em cultura material,
formagao do registro arqueoldgico e DNA antigo.

Abaixo no texto serdo informadas as caracteristicas e contextos

arqueolégicos das amostras.

3.1 ARGENTINA

A Argentina apresenta 12 individuos advindos de 3 sitios arqueoldgicos
(Tabela 1).

Tabela 1 - Dados dos individuos antigos da Argentina.

Individuo Sitio Datagéo (anos AP) Referéncia
Aconcagua Cerro Piramidal 500 Moreno-Mayar et al., 2018a
10308 Arroyo Seco I 7.570-7.300 Posth et al., 2018
10309 Arroyo Seco |l 7.800-7.500 Posth et al., 2018
11748 Arroyo Seco Il 7.330-6.950 Posth et al., 2018
12230 Arroyo Seco Il 8.960-8.380 Posth et al., 2018
12232 Arroyo Seco Il 8.520-8.200 Posth et al., 2018

17086 Arroyo Seco I 7.920-7.660 Posth et al., 2018
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17088 Arroyo Seco 7.570-7.290 Posth et al., 2018
17090 Arroyo Seco Il 7.330-6.950 Posth et al., 2018
18348 Laguna Chica 6.960-6.790 Posth et al., 2018
18349 Laguna Chica 6.780-6.650 Posth et al., 2018
18350 Laguna Chica 6.800 Posth et al., 2018

Fonte: adaptado de Santos (2020).

Proximo a cidade de Tres Arroyos, nos Pampas, Arroyo Seco 2 € um sitio
arqueolégico ao ar livre. Sendo um sitio com uma estratigrafia complexa, que
demonstra a presenga de muitos momentos de ocupagao que vao desde o
Pleistoceno Superior até tempos histéricos (Pucciarelli; Perez; Politis, 2010; Politis et
al., 2016). O ponto mais recuado na cronologia de ocupag¢do humana na area tem a
datacao de 12.170 anos AP.

O sitio conta com um alto numero de sepultamentos humanos, chegando a
50, com individuos de ambos os sexos e diversas faixas etarias. As 27 datacdes
feitas chegam a 7.819+61 e 4.487+45 anos AP. Observa-se diversos tipos de
enterramento indo do primario simples aos multiplos. Adornos vinculados aos
enterramentos podem ser encontrados junto de alguns enterramentos, como a
presenca de colares com dentes caninos de canideos e pegcas com conchas
marinhas, mostrando a complexidade do tratamento que esse povo dava aos
individuos (Posth et al., 2018). Um total de 8 amostras foram sequenciadas.

A base do Cerro Piramidal é o segundo sitio argentino, faz parte do
Aconcagua, na provincia de Mendoza. Uma mumia congelada de um menino de
sete anos foi encontrada enrolada em 18 pecas de tecido e rodeada por estatuetas
antropomorficas. A forma que a crianca foi colocada remetia a um enterro ritual
tipico Inca, conhecido como “Capacocha’ (ou “Capac hucha’). A mumia data de
cerca de 500 anos, o que vem a coincidir cronologicamente com o ponto de
expansdao maximo da civilizagdo Inca na diregdo do Cone Sul. Evidéncias
arqueoldgicas sugerem que o menino possa ter sido deslocado da costa central do
Peru (Moreno-Mayar et al., 2018a).

Fechando os sitios argentinos, temos Laguna Chica, localizado nos Pampas
da regiao central da Argentina. Quatro enterramentos foram evidenciados e datados
como pertencentes do Holoceno Médio e Tardio (6.960-6.650 anos AP) (Scheifler et
al., 2017). Os individuos encontrados estavam parcialmente expostos devido a

erosao causada pelo lago, estavam associados com material litico, porém nao houve
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escavacgoes arqueoldgicas sistematicas neste sitio. O material litico encontrado era
predominantemente de torquartite, outras matérias-primas liticas como silex, granito,
basalto e silex silicoso, entre outras, também estavam associadas em baixa
frequéncia. Haviam diversos tipos de ferramentas, como facas, raspadores, pontas
de projéteis triangulares, ferramentas multiuso e outros. A analise preliminar de todo
material remete a uma possivel sucessdo de acampamentos residenciais de
cacadores-coletores durante o Holoceno Médio e Tardio (Posth et al., 2018). Deste

sitio foram datadas 3 amostras.

3.2 BELIZE

As amostras provenientes de Belize sdo de 2 sitios: Mayahak Cab Pek
(MHCP) e Saki Tzul (ST), este contendo duas amostras. Localizados em um vale da
Reserva Natural de Bladen, nas Montanhas Maias do sul de Belize, os sitios podem
ser classificados como dois abrigos sob rocha.

Os sitios vieram a ser escavados entre 2014 e 2016, camadas sobrepostas
de origem antropica foram datadas em diversos periodos entre 12.500 e 1.000 anos
AP. A datagao do enterramento no sitio MHCP possui entre 9.430-9.140 anos AP. Ja
a datacao dos enterramentos do sitio ST possuem entre 7.460-7.310 anos AP
(Tabela 2). No sitio ST as datagdes se deram por meio do esmalte dentério, a
confirmacado da integridade do material organico do esmalte se deu por
Espectroscopia no Infravermelho por Transformada de Fourier (FTIR) (Posth et al.,
2018)

Tabela 2 - Dados dos individuos antigos de Belize.

Individuo Sitio Datacgao (anos AP) Referéncia
13443 Mayahak Cab Pek 9.430-9.140 Posth et al., 2018
15456 Saki Tzul 7.440-7.310 Posth et al., 2018
15457 Saki Tzul 7.460-7.320 Posth et al., 2018

Fonte: adaptado de Santos (2020).
3.3 BRASIL

As amostras provenientes do Brasil sao 22, vindas de 7 sitios arqueoldgicos

diferentes (Tabela 3) dos estados de Minas Gerais (Lapa do Santo e Gruta do
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Sumidouro), Pernambuco (Pedra do Tubarado), Piaui (Toca do Enoque), Santa

Catarina (Jabuticabeira 2) e Sdo Paulo (Laranjal e Moraes).

Tabela 3 - Dados dos individuos antigos do Brasil.

Individuo Sitio Datacao (anos AP) Referéncia
Brazil-2 Pedra do Tubaréo 981423 Santos et al, 2022
CP18 Lapa do Santo 9.550-9.470 Posth et al., 2018
CP19 Lapa do Santo 10.160-9.600 Posth et al., 2018
CP21 Lapa do Santo 9.410-9.090 Posth et al., 2018
CP22 Lapa do Santo 9.670-9.490 Posth et al., 2018
CP23 Lapa do Santo 9.550 Posth et al., 2018
CP25 Lapa do Santo 9.680-9.530 Posth et al., 2018
CP26 Lapa do Santo 9.550 Posth et al., 2018
Enoque65 Toca do Enoque ~3.500 Raghavan et al., 2015
19054 _d Jabuticabeira 2 2.030-1.830 Posth et al., 2018
19055_d Jabuticabeira 2 1.990-1.750 Posth et al., 2018
19056_d Jabuticabeira 2 1.290-1.080 Posth et al., 2018
19057_d Jabuticabeira 2 2.340-2.100 Posth et al., 2018
19058_d Jabuticabeira 2 2.340-2.100 Posth et al., 2018
LARO001 Laranjal 6.660-6.450 Posth et al., 2018
LAR002 Laranjal 6.900-6.680 Posth et al., 2018
MOS001 Moraes 6.900-6.680 Posth et al., 2018
Sumidouro4 Gruta do Sumidouro >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
Sumidouro5 Gruta do Sumidouro >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
Sumidouro6 Gruta do Sumidouro >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
Sumidouro? Gruta do Sumidouro >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
Sumidouro8 Gruta do Sumidouro >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a

Fonte: autoria propria (2024).

A primeira amostra coletada foi na Toca do Enoque, uma caverna na Serra da
Capivara, Piaui. Pertencente ao esqueleto 3 do sepultamento 3, a amostra foi
extraida do fémur esquerdo. Sua datacdo foi feita por Radiocarbono e como
resultado foi uma idade aproximada de 3.500 anos AP (Raghavan et al., 2015).

Na sequéncia temos outro sitio, a Lapa do Santo, ao norte de Lagoa Santa,
Minas Gerais (MG), outra area arqueologica (Strauss et al., 2016; Villagran et al.,
2017). A regido apresenta grande quantidade de remanescentes 6sseos humanos,
bem preservados, datados diretamente do inicio do Holoceno, o local era conhecido

desde o século XIX. O sitio € um abrigo sob rocha com cerca de 1.300 m?, que veio
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a se desenvolver sob uma reentrancia de um suporte de calcario com 30 metros de
altura. Foram utilizadas 3 técnicas para datagdo, sendo 21 Luminescéncia
Opticamente Estimulada (LOE) da sedimentagdo, 53 feitas em carvdes por
Radiocarbono e 20 a partir da extragao de colageno de ossos humanos. A ocupacgao
se deu em 3 periodos diferentes, p6de-se observar que iam do Holoceno Inicial
(12.700-11.700 a 8.300-8.000 anos AP), passando pelo Holoceno Médio
(5.400-4.900 a 4.300-3.900 anos AP) e findando no Holoceno Tardio (2.100-800 a
900-200 anos AP) (Strauss et al., 2016).

O individuo Brazil-2, vindo do sitio arqueolégico Pedra do Tubarao, no estado
de Pernambuco. O sitio tem associagdo com pinturas rupestres da Tradicdo Agreste,
a segunda com maior representatividade no Nordeste do Brasil, com sua origem
ligada diretamente com sitios da Serra da Capivara, no Piaui, ha cerca de 5.000
anos AP, embora as datagdes mais antigas em Pernambuco sejam proximas dos
2.000 anos AP. Tornando bem complicado fazer correlagdes diretas entre culturas da
tradicdo agreste dessas diferentes regides. A amostra foi datada de forma direta,
com uso de radiocarbono, em aproximadamente 981 anos AP (Santos et al., 2022).

A Lapa do Santo possui 39 enterramentos humanos escavados desde 2001,
mas sua descoberta ocorreu ainda no século XIX, sua datagao foi realizada de forma
direta a partir do colageno ésseo, juntamente com as observagdes da estratigrafia,
que indicam que o sitio € do periodo do Holoceno Inicial, sendo estimada entre
12.700 e 11.700 anos AP, embora seu uso com finalidades funerarias date de 10.600
e 10.300 anos AP, com sepultamentos primarios. No local foi observado que a
principal presenga de sedimentagdo era antropogénica, ocasionada por frequentes
acdbes de acender fogueira. Material litico associado era composto
predominantemente por pequenos nucleos de quartzo, vindo a variar ao longo do
tempo, até 9.900 anos AP quando foram observadas matérias-primas exogenas,
como silexita, deixando de ser comuns e o quartzo, disponivel localmente, virando a
principal matéria-prima. Indo em contraponto ao uso diversificado de matéria-prima,
as tecnologias liticas foram constantes. Estudos isotopicos e antropoldgicos indicam
baixos niveis de mobilidade entre popula¢des que fizeram uso deste assentamento
(Posth et al., 2018). Ao todo 11 amostras de DNAa de individuos foram
sequenciados geneticamente neste sitio.

Dois sitios de sambaquis fluviais (que ndo estdo na costa), localizados a

sudeste do Estado de Sao Paulo (SP), no meio do Vale da Ribeira, sdo: Moraes e
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Laranjal. Estes que continham a presenca de artefatos feitos de partes animais,
como 0ssos, dentes e chifres, além de conchas. Evidéncias de material ceramico
nao foram encontradas no local. Em sitios deste tipo € comum a presenca de
enterramentos de individuos durante todo o periodo do Holoceno. O sitio do Moraes
(Plens, 2007) possui formato circular, com diametro de 30 metros aproximadamente,
sua localizagdo é na cidade de Miracatu. A cronologia do local € cerca de 5.000
anos AP (Santos, 2020).

O sitio Laranjal compartilha da mesma localizagado e esta a cerca de 5 km do
Moraes, seu formato é circular com um didmetro aproximado de 20 metros e sua
localizagdo € a 200 metros de um curso de rio, em um topo de colina. Sua
semelhanga com o sitio Moraes também esta presente na cultura material, porém
suas datacgdes sao distintas, indicando periodos entre 6.980 a 6.585 anos AP (Posth
et al., 2018). Foram sequenciados 1 amostra do Moraes e 2 do Laranjal.

Jabuticabeira 2 também é um sitio de sambaqui, localizado em Jaguaruna,
Santa Catarina. Entre mais de 200 inumag¢des encontradas no sitio, com datagdes
que variam entre 3.137-2.794 a 1.860-1.524 anos AP, foram sequenciados
geneticamente 8 individuos (Deblasis et al., 2007). Existem indicios de fluxo génico
juntamente com individuos de areas costeiras (Hubbe ef al., 2009).

Por fim, temos a Gruta do Sumidouro, localizada na area arqueoldgica de
Lagoa Santa, MG. No local foram evidenciados 30 individuos, que compdem a maior
colecdo de remanescentes 6sseos antigos conhecida. O responsavel pela coleta
destes individuos foi Peter W. Lund, um naturalista dinamarqués que explorou
aproximadamente 800 grutas na regido entre 1835 e 1845, sendo a do Sumidouro
uma delas. Parte expressiva da colegéo faz parte do acervo do Museu de Zoologia
da Universidade de Copenhague (Moreno-Mayar et al., 2018a). Neste sitio foram

sequenciadas 5 amostras.

3.4 CANADA

No Canada, o primeiro individuo nativo-americano a ser sequenciado
geneticamente € o MARC1492, originario do sitio Old Mission Point, que esta as
margens do rio Restigouche, proximo a cidade de Atholville, na regido norte de New
Brunswick. Redescoberta em 1968 a partir de pesquisas arqueoldgicas nos

condados de Gloucester e Restigouche, o sitio é a representagdo da aldeia
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pré-histérica de Tjigog, que veio a ser escavada de fato apenas entre 1972 e 1973
apos trabalhadores de obras civis terem encontrado, em um sitio proximo,
remanescentes humanos. Juntamente com os enterramentos foram encontrados
artefatos de cultura material como ponta de arpao, ossos modificados, tubos de
cobre e contas de concha, uma lamina de machado, escassos segmentos de cordas
e tecidos com fibra vegetal trangada, pele de castor, dentre outros.

Durante as escavagcoes na area dos enterramentos também foram
evidenciadas possiveis fundagdes associadas a finalidades domésticas, junto com
uma enorme quantidade de fragmentos de ceramica adornada, chegando a mais de
mil pecas. A datacdo se deu por meio de radiocarbono, diretamente de um unico
fragmento de carvao encontrado no sitio, suas datas chegaram em 2.030+130 anos
AP. As avaliagbes bioarqueoldgicas realizadas nos individuos escavados em 2011
determinaram que entre os 14, 5 seriam adultos e 9 juvenis de acordo com os
vestigios 0sseos. A analise de DNA antigo (DNAa) foi realizada em um dente
pré-molar mandibular direito solto do individuo MARC1492, do sexo feminino,
datado em aproximadamente 400 anos AP. O que acaba sendo mais recente em
relacdo a 4 outros esqueletos juvenis que foram datados entre 2.405-415 anosl| AP
(Raghavan et al., 2015).

A regido de Prince Rupert Harbor, na Columbia Britanica, foi responsavel por
25 amostras advindas de 7 sitios arqueoldgicos (denominados como GbTo e
numerados). O Museu Nacional do Canada (atualmente Museu Canadense de
Histdria) realizou escavagdes de grandes proporgdes entre 1966 e 1973 nestes 7
sitios de concheiro. Foi possivel evidenciar habitagdes, a forma de subsisténcia (a
partir de vestigios de comida e de obtencdo de alimento), ferramentas para
producéo de arte e marcenaria, além dos sepultamentos. E possivel compreender o
modo de vida dos habitantes daquela regido a partir do conteudo dos concheiros, o
que mostra uma evidéncia de ocupagdao em um extenso periodo. Por meio da
datagao por Radiocarbono foi possivel estimar que a regido da Prince Rupert Harbor
foi continuamente ocupada entre 6.000 até 350 anos AP (Raghavan et al., 2015;
Lindo et al., 2016; 2017).

Também na regido da Columbia Britanica, na parte central, temos a amostra
19651, vinda de um sitio chamado Big Bar Lake, estudado inicialmente em 1970.
Entretanto, os remanescentes o6sseos humanos foram encontrados em uma

prospec¢ao apenas em 2002, numa area bem proxima a estudada em 1970, cerca
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de 10 metros a sudoeste. Os locais foram os responsaveis por os encontrar, ja em
nivel superficial, por conta da erosao do solo. A escavacdo, de fato, veio a
acontecer apenas um ano depois. O individuo foi sepultado em decubito lateral, com
0s 0ssos orientados no sentido norte-sul, e foram encontrados em uma cova rasa
voltada para oeste, no sentido do lago Big Bar, que localiza-se nas proximidades. O
individuo foi encontrado quase completo e em posi¢cao anatdbmica, com excegao
apenas de alguns ossos faltantes. Nao havia adornos ou outro tipo de objeto
associado com o enterramento. Foi determinado que o esqueleto pertencia a uma
pessoa do sexo feminino, com uma idade aproximada de 60 anos (no momento da
morte). Ndo foram observadas questdes relacionadas a doengas ou traumas, mas
alteragdes degenerativas relacionadas a idade avangada, como perda dentaria
antes da morte e osteoporose. Fragmentos da costela e da fibula esquerda foram
utilizados na datagdo por Radiocarbono, resultando em idades entre 5.000 e
4.940+40 anos AP (Moreno-Mayar et al., 2018a).

Dando seguimento para um cemitério pré-contato, localizado na cidade de
Windsor, a sudoeste de Ontéario, temos o sitio arqueoldgico Lucier. Com uma
complexidade de enterramentos humanos numerosos com idades entre 750 e 500
anos AP, tendo excecdo apenas de um individuo datado em aproximadamente
4.200 anos AP. O sepultamento dos individuos foi realizado em covas unicas e
multiplas, com presenga baixa ou nula de acompanhamentos funerarios.
Juntamente com os numerosos enterramentos humanos, temos diversas técnicas
aplicadas nestas acbes de sepultamento, sendo primarios, secundarios e
cremagdes, também estava presente modificagdes post-mortem em alguns
individuos, como €& de costume encontrar em populagbes da regido. Desde
aproximadamente 1935, o sitio foi escavado diversas vezes. O sequenciamento
genético foi realizado em 15 amostras (Scheib et al., 2018).

O sitio Buchanan forneceu a amostra 110427. Localizado proximo a Baia de
Cambridge, llha Victoria, Nunavut (NUN), o sitio foi escavado originalmente na
década de 1960. Porém, a amostra veio a ser evidenciada apenas no ano de 2007.
Tratando-se de um terceiro molar inferior esquerdo de um individuo adulto, o dente
foi recuperado de uma profundidade de 15 centimetros (cm) abaixo do nivel da
superficie. A datacdo por radiocarbono resultou em datas entre 1.900-1.610 anos
AP (Flegontov et al., 2019).



37

O contexto arqueolégico dos dois ultimos sitios canadenses é semelhante,
cada um tornou possivel evidenciar uma amostra para sequenciamento genético.
Localizado a cerca de 30km ao norte de Toronto, em Vaughan, Ontario, esta o sitio
Teston Road, ja o sitio Turnbull estd na margem oeste do lago Coaching, na cidade
de Orillia, os dois estdo a longo prazo em territério de populagdes nativas. Outra
semelhanga esta no tipo do enterramento encontrado, no qual remanescentes
0sseos de centenas individuos s&o encontrados misturados em um mesmo
sepultamento, um padrao de sepultamento secundario relacionado ao povo Wendat.
A descoberta dos dois se deu a partir de intervengdes nao-arqueoldgicas e
atualmente estédo protegidos de novas intervengdes. O sequenciamento genético foi
realizado a partir de dentes (Scheib et al., 2018).

Abaixo, na tabela 4, pode ser observado a distribuicdo dos dados dos

individuos canadenses.

Tabela 4 - Dados dos individuos antigos do Canada.

Individuo Sitio Datagao (anos AP) Referéncia
125 GbTo-23 1.870-1.500 Lindo et al., 2016
158 GbTo-23 2.740-2.350 Lindo et al., 2016
163 GbTo-18 N/A Lindo et al., 2016
167 GbTo-23 N/A Lindo et al., 2016
168 GbTo-18 2.330-1.840 Lindo et al., 2016
181 GbTo-23 2.250-1.770 Lindo et al., 2016
300 GbTo-30 1.240-800 Lindo et al., 2016
302 GbTo-30 2.120-1.600 Lindo et al., 2016
31 GbTo-31 1.670-1.280 Lindo et al., 2016
318 GbTo-31 1.170-800 Lindo et al., 2016
322 GbTo-31 1.620-1.270 Lindo et al., 2016
357 GbTo-31 N/A Lindo et al., 2016
365 GbTo-31 1.890-1.440 Lindo et al., 2016
386 GbTo-31 1.036-946 Lindo et al., 2016
406 GbTo-31 N/A Lindo et al., 2016
412 GbTo-31 1.490-1.120 Lindo et al., 2016
413 GbTo-23 1.500-1.140 Lindo et al., 2016
443 GbTo-31 1.360-1.000 Lindo et al., 2016
468 GbTo-33 1.500-1.130 Lindo et al., 2016
470 GbTo-33 1.180-800 Lindo et al., 2016
507 GbTo-36 1.890-1.410 Lindo et al., 2016
516 GbTo-36 N/A Lindo et al., 2016
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525 GbTo-31 1.340-990 Lindo et al., 2016
532 GbTo-36 N/A Lindo et al., 2016
939 GbTo-1 6.260-5.890 Raghavan et al., 2015
19651 Big Bar Lake 6.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
CK-01 Lucier N/A Scheib et al., 2018
CK-02 Lucier 662-536 Scheib et al., 2018
CK-03 Lucier 695-656 Scheib et al., 2018
CK-04 Lucier N/A Scheib et al., 2018
CK-07 Lucier N/A Scheib et al., 2018
CK-08 Lucier N/A Scheib et al., 2018
CK-09 Lucier 351440 Scheib et al., 2018
CK-10 Lucier N/A Scheib et al., 2018
CK-13 Lucier 4.853-4.837 Scheib et al., 2018
110427 Buchanan 1.900-1.610 Flegontov et al., 2019
LU-01 Lucier N/A Scheib et al., 2018
LU-02 Lucier N/A Scheib et al., 2018
LU-03 Lucier N/A Scheib et al., 2018
LU-04 Lucier N/A Scheib et al., 2018
LU-05 Lucier N/A Scheib et al., 2018
LU-06 Lucier N/A Scheib et al., 2018
MARC1492 Old Mission Point ~400 Raghavan et al., 2015
RM-83 Teston Road 500 Scheib et al., 2018
RM-85 Turnbull 550-450 Scheib et al., 2018
Fonte: adaptado de Santos (2020).
3.5 CHILE

Os primeiros 11 individuos antigos que tiveram amostras de DNAa
sequenciados do Chile estavam fora de contexto arqueoldgico, deixando assim, uma
lacuna na informacdo das amostras. Acredita-se que pertenciam a populagdes
nativas da Patagbnia chilena, mais especificamente da Terra do Fogo, perto do
Estreito de Magalhdes. Sua morfologia anatdbmica € diferente dos povos
classificados como “Amerindios”, €& suposto que pertengam ao grupo
“Paleoamericano”, com caracteristicas de povos oceanicos. Todas as amostras
foram coletadas originalmente por volta do ano 1800, atualmente foram fornecidas
pelo Musée de I'Homme em Paris, na Franga, e pelo Instituto de Antropologia da
Universidade de Zurique, na Suica. Para o sequenciamento genético foram

utilizadas amostras dsseas e capilares dos individuos (Raghavan et al., 2015).
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Mais dois individuos antigos de uma area proxima ao Estreito de Magalhaes,
na Patagénia, tiveram amostras cedidas, porém pela Universidad de Magallanes.
Ambos foram coletados em sitios arqueoldgicos com datagdes do Holoceno Médio
(entre 8.000-4.000 anos AP), sendo estes: Punta Santa Ana-1 e Cueva Ayayema.
Datagdes por radiocarbono chegaram em datas entre 7.001-7.584 anos AP, para o
primeiro sitio, e de 5308-4.933 anos AP, para o segundo. O primeiro sitio foi
classificado como um sitio sambaquieiro multicomponencial, ja o segundo pode ser
classificado como um abrigo em caverna, na Isla Madre de Dios. Analises
bioantropoldgicas feitas de acordo com a morfologia craniana e pélvica sugerem que
o individuo do primeiro sitio seria adulto e do sexo feminino, tendo aproximadamente
35-50 anos ( no momento da morte). Ja as analises dos segundo individuo indicam
que ele era do sexo masculino e com idade aproximada também em 35-50 anos ( no
momento da morte), seus remanescentes 6sseos estavam incompletos, porém
conservados para o sequenciamento genético. Ambos os individuos podem ser lidos
como cagadores-coletores marinhos, incipientes na regido da Terra do Fogo chilena
(Moreno-Mayar et al., 2018a).

O sitio Los Rieles, localizado no centro-norte do Chile, € um sitio de sambaqui
com presencga de cultura entre os periodos de 12.400 anos AP até 4.850 anos AP.
Neste sitio temos a presenca de 6 enterramentos, nos quais 2 forneceram amostras
que foram sequenciadas geneticamente. O primeiro foi constatada a presenca de
um individuo adulto, de idade aproximada entre 40-45 anos (no momento da morte),
foi encontrado semiflexionado em decubito lateral. O individuo foi datado
diretamente com o uso da técnica de Radiocarbono, a partir de um osso petroso (da
témpora craniana), em 11.140-10.730 anos AP. Tornando-se assim, um dos
individuos humanos mais antigos a serem datados diretamente na América do Sul
(Jackson; Méndez; Aspillaga, 2012). O outro individuo sequenciado deste sitio
também é um homem adulto, um pouco mais jovem, proximo aos 24-26 anos (no
momento da morte), e foi encontrado quase inteiro. Sua datagcéo se deu de forma
direta e chegou em 5.310-4.870 anos AP (Posth et al., 2018).

Em sequéncia vem o individuo Chinchorro escavado em 1990, originario de
Arica. No sitio arqueoldgico de mesmo nome foram encontrados varios individuos
mumificados em um enterramento préximo ao nivel da superficie. Indicios
arqueologicos sugerem que 0s mesmos, antes de serem sepultados, tenham sido

desarticulados, reagrupados e mumificados artificialmente, antes de serem



40

inumados. A amostra analisada é de um individuo do sexo feminino, com idade
superior a 25 anos de idade (no momento da morte). Sua datagao foi feita de forma
direta por radiocarbono, a partir de uma amostra capilar, sendo aproximadamente
5.800 anos AP. Ja para o sequenciamento gendmico, as amostras utilizadas foram
de tecidos 6sseos (Raghavan et al., 2015).

Localizado dentro dos limites urbanos da capital Santiago, o sitio Conchali foi
identificado no momento em que obras de construgdo civil aconteciam. Foram
identificados dois individuos humanos antigos, sendo o primeiro de
aproximadamente 600 anos AP e o segundo de aproximadamente 830 anos AP.
Ambos sédo do sexo masculino e apresentavam bons estados de conservaciao sendo
possivel fazer suas andlises genéticas. Nenhum material foi encontrado associado
(Raghavan et al., 2015).

O ultimo é um sitio cemitério, denominado de Pica Ocho. Localizado no oasis
de Pica-Matilla, no Deserto do Atacama, aproximadamente a 1.350m de altitude.
Existem indicios arqueoldgicos de ligagdes entre o oasis com regides costeiras,
mesmo a costa estando a surpreendentes 90km de distancia. Suas datagdes estao
entre 1450 a 900 anos da Era Comum e um individuo foi sequenciado
geneticamente (Posth et al., 2018).

Abaixo podemos observar a disposicdo dos dados dos individuos

geneticamente sequenciados (Tabela 5).

Tabela 5 - Dados dos individuos antigos do Chile.

Individuo Sitio Datagao (anos AP) Referéncia
890 N/A N/A Raghavan et al., 2015
894 N/A N/A Raghavan et al., 2015
895 N/A N/A Raghavan et al., 2015
5832 Punta Santa Ana-1 6.500 Moreno-Mayar et al., 2018a
A460 Cueva Ayayema 4.500 Moreno-Mayar et al., 2018a
AM71 N/A N/A Raghavan et al., 2015
Chinchorro Chinchorro ~5.800 Raghavan et al., 2015
111974 Los Rieles 11.140-10.730 Posth et al., 2018
11752 Conchali 650-540 Posth et al., 2018
11753 Los Rieles 5.310-4.870 Posth et al., 2018
11754 Conchali 910-740 Posth et al., 2018
12537 Pica Ocho 720-570 Posth et al., 2018
MA572 N/A N/A Raghavan et al., 2015



41

MAS575 N/A N/A Raghavan et al., 2015
MAS577 N/A N/A Raghavan et al., 2015
Nr66 N/A N/A Raghavan et al., 2015
Nr72 N/A N/A Raghavan et al., 2015
Nr73 N/A N/A Raghavan et al., 2015
Nr74 N/A N/A Raghavan et al., 2015

Fonte: adaptado de Santos (2020).

3.6 Estados Unidos da América (EUA)

Nos EUA temos individuos antigos com dados gendmicos sequenciados
provenientes de seis Estados em diversas regides do pais, sdo eles: Alaska (AK),
Califérnia (CA), Montana (MT), Nevada (NV), Pensilvania (PA) e Washington (WA)
(Rasmussen et al., 2014a; 2015; Lindo et al., 2017; Moreno-Mayar et al., 2018a;
2018b; Scheib et al., 2018; Flegontov et al., 2019).

O Alasca esta em um contexto bem especifico, como ndo ha conexao por
terra com o restante do pais, pode ser até observado como um territério separado.
Neste Estado foram sequenciadas 19 amostras vindas de 8 sitios: Chaluka Midden
(contendo 4 individuos), On Your Knees Cave (1), Palm Site (1), Ship Rock Island
(1), Tochak McGrath (3), Trail Creek Cave 2 (1), Upward Sun River (2) e Warm Cave
(6) (Lindo et al., 2017; Moreno-Mayar et al., 2018a; 2018b; Scheib et al., 2018;
Flegontov et al., 2019).

O sitio Chaluka Midden esta localizado na ilha Umnak, nas proximidades da
vila de Nikolski, o local é estrumeira profunda na qual 4 amostras genéticas foram
sequenciadas e datadas, sendo 3 do sexo biolégico masculino e um do feminino,
baseando-se em informagdes génicas dos mesmos. Suas datagdes estdo entre 702
a 2.305 anos AP. Estes individuos representam populagdes Pré ou Paleoaleutas
(3.600 a 300 anos AP), foram escavados em 1930 e suas amostras 0sseas séo
provenientes de cole¢des do Instituto Smithsonian (Flegontov et al., 2019).

No norte da llha do Principe de Gales temos um sitio intitulado de On Your
Knees Cave, como 0 nome sugere, uma caverna onde foi identificado
remanescentes 0sseos de um individuo conhecido como Shuka Kaa com datagdes
proximas aos 9.200+50 anos AP. As evidéncias apontam que o individuo n&o foi de
fato sepultado, mas que possivelmente tenha ido parar Ia por motivos fortuitos, como

morte acidental ou por processos pods-deposicionais. Analise a partir do colageno
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0sseo mostrou que sua dieta era composta por alimentos marinhos em um longo
prazo, o que ia de contraponto com alimentos de origem terrestre. No mesmo nivel
estratigrafico em que os individuos foram evidenciados também foi possivel
constatar a presenca de ferramentas liticas, entretanto nao foi possivel associa-las
diretamente ao individuo, sua fabricagao foi feita com materiais de ilhas proximas e,
pelo menos uma fonte, vinda do continente. A populagcdo associada a Shuka Kaa,
segundo essa evidéncia, seria composta por navegadores costeiros com adaptacdes
ao mar e com possiveis ligagdes comerciais entre as ilhas adjacentes e o continente
(Lindo et al., 2017).

A nordeste da llha Umnak esta localizado o sitio arqueolégico Ship Rock
Island, onde um unico individuo do sexo biolégico masculino foi identificado com a
idade de 749 anos AP. O local esta associado a uma populagdo com datagao de
aproximadamente 800/900 anos AP em diante, que praticam sepultamentos com
praticas de mumificagdo. Estes seriam ancestrais diretos de populagdes Aleutas
Modernas, que ocuparam o espaco de povos Pré- ou Paleoaleutas cerca de um
milénio atras. Este individuo também é parte da colegdo do Instituto Smithsonian,
escavada no final da década de 1930. O sequenciamento se deu por meio de
amostras 0sseas (Flegontov et al., 2019).

No Alasca, cerca de 36 km ao norte de Kenai, em uma praia isolada e erodida
de Cook Inlet, estd o Palm Site, um cemitério atabascano Dena’ina (Dene). Foram
identificados 3 conjuntos de remanescentes O0sseos humanos que estavam na
erosao parcial de um penhasco de 4 metros de altura. Durante o século XIX, a
regido passou por missdes ortodoxas que modificaram as praticas funerarias locais,
alterando de cremacao para enterros em caixdes em cemitérios ortodoxos
consagrados. Estes sepultamentos foram encontrados em uma profundidade rasa,
de aproximadamente 50cm a 1m abaixo do nivel da superficie e, estavam em
caixdes de madeira fora do cemitério ortodoxo, o que pode vir a ser considerado um
intermédio que durou um curto prazo entre as praticas de sepultamento. Esta
caracteristica unica de sepultamento sugere que sua datagdo seja do inicio do
Século XIX. Nesta época o povo Dena’ina sofreu diversas epidemias de doencas
contagiosas, sendo a mais devastadora a epidemia variola de 1838-40, na qual
cerca de 50% da populacéo foi a ébito. E possivel que o cemitério tenha associagéo
com um ou mais destes episoddios de epidemia, visto que necessitam de inumacgdes

bastante urgentes (Scheib et al., 2018).
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No sudoeste do Alasca Interior, nas proximidades de uma moderna
comunidade miscigenada etnicamente de McGrath, temos a area atabascana
Tochak, na qual esta localizado o sitio Tochak McGrath. Foram encontrados 3
individuos associados com fogueira, artefatos liticos lascados e 6sseos, na zona
ribeirinha do alto do rio Kuskokwim, que parecem nao terem sido sepultados. Nao foi
possivel associar os individuos estratigraficamente com a cultura do local. Sugere-se
que eles tenham morrido por exposicdo ambiental e processos deposicionais da
sedimentagao do rio os cobriu, visto que foram encontrados quase completamente
articulados (Flegontov et al., 2019).

O sitio Trail Creek é um complexo com cerca de 12 cavernas,
aproximadamente a 25 km a sudoeste de Deering, na Peninsula de Seward.
Residentes de Deering foram responsaveis por descobrirem as cavernas em 1928.
Em 1949 e 1950, houve uma minuciosa escavagao nas cavernas 2 e 9. Quando na
caverna 2, na Camada lll da secdo de 4 metros, foi evidenciado um dente que
apenas posteriormente, quando foi sequenciado geneticamente, pertencia a um ser
humano. O dente era um incisivo central superior esquerdo deciduo, com um leve
desgaste e sua raiz apresentava formacao incompleta, esta viria completar sua
formagao com cerca de 2,5 anos de idade (Algahtani; Hector; Liversidge, 2010). Pelo
fato da raiz ndo estar completa, pode ser presumido que o dente pertencia a uma
crianga que faleceu enquanto o dente ainda estava no seu devido local. Nao foi
possivel avaliar o sexo da criangca. O dente foi datado em aproximadamente 9.020
anos AP, com a utilizagdo da datagdo por Radiocarbono (Moreno-Mayar et al.,
2018a).

Em Kagami, a oeste da ilha Umnak, encontra-se o sitio Warm Cave. O sitio é
associado a uma populagao existente desde 800/900 anos AP em diante, que
pratica sepultamentos com métodos de mumificagdo. Tal populagéo seria composta
por ancestrais diretos de populagdes Aleutas modernas, que substituiram uma
populagdo Pré- ou Paleoaleuta cerca de mil anos atras. De acordo com as
informagdes genéticas, foi possivel descobrir que dos seis individuos que tiveram
amostras sequenciadas, 3 eram do sexo biolégico masculino e 3 do feminino. Suas
datacbes estao entre 479 e 596 anos AP. Estes individuos tiveram suas amostras
extraidas do acervo do Instituto Smithsonian e foram escavados no final da década
de 1930 (Flegontov et al., 2019).
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Ainda no Lasca, temos os individuos USR1 e 2, seus remanescentes 6sseos
foram encontrados em uma cova no sitio Upward Sun River (USR), no vale do rio
Tanana, na parte central do Alasca. Ambos se tratam de bebés, a comunidade
indigena nativa os nomeou como Xach'itee'aanenh t'eede gaay ou “nascer do sol”
(USR1) e Yetkaanenh t'eede gaay ou “crepusculo do amanhecer’ (USR2). Foram
evidenciados em uma cova cerca de 160-170 cm abaixo da superficie, em um lodo
macigo. Alteracdes pds-deposicionais podem ser observadas como baixas. Ambos
bebés estavam no Componente 3 do sitio, um local residencial com datagcédo do
periodo entre o Pleistoceno terminal e o Holoceno. Analises dentarias dos
remanescentes, com base no desenvolvimento da coroa decidua, estimam que o
individuo 1 faleceu com 6 a 12 semanas de vida e o segundo individuo com idade
superior a 30 semanas pré-natais. Com base na morfologia e na genética dos
individuos foi possivel constatar que ambos eram do sexo bioldgico feminino.
Também com base na morfologia houve a correlagdo entre o individuo 1 e
populagdes nativo-americanas. Individuos relacionados com o Componente 3 da
USR sado de uma tradi¢cdo cultural material que esta espalhada por uma enorme
porcao do noroeste da América do Norte (Moreno-Mayar et al., 2018b).

Na costa do Pacifico dos EUA, mais precisamente na Califérnia, um total de
65 amostras de individuos antigos foram sequenciadas, sendo de longe o numero
mais expressivo de amostras neste trabalho, superior aos de demais paises. Estas
amostras sao oriundas de 9 sitios: Carpenteria (1 individuo), New Cuyema (1), Point
Sal (15), San Clemente Island (7), San Miguel Island (2), San Nicolas Island (35),
Santa Catalina Island (2), Santa Cruz Island (1) e Sii Taupentak (1). Sendo o ultimo
uma vila ancestral de largas dimensdes do povo nativo-americano
Ohlone/Costanoan, sendo ocupada de forma continua desde 685 anos AP, tendo
ligacdo direta com um cemitério localizado ao longo do riacho Alameda, local em
gue as amostras foram coletadas, a sudeste da Baia de San Francisco. As ilhas do
Canal da Califérnia (San Clemente, San Miguel, San Nicolas, Santa Catalina e Santa
Cruz) apresentam sitios arqueoldgicos com longos periodos de ocupagédo que
incluem espacos caracterizados por extensos concheiros. Na parte do extremo oeste
da ilha San Nicolas esta o unico local com fontes de agua doce, parte esta que foi
encontrada a maior parte das amostras. A dieta local foi analisada por meio de
dados isotdpicos, nos quais indicaram que era predominante em recursos marinhos

e sofrera poucas alteragoes durante os 8.000 anos de ocupacéao. As pequenas ilhas
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estavam distantes relativamente do continente e, possivelmente, de outras ilhas,
embora existam evidéncias de outras duas ocupacdes diferentes em San Nicolas no
decorrer do tempo. As amostras estavam sob a curadoria do American Museum of
Natural History e apresentam escassez nos seus contextos (Scheib et al., 2018).

Apenas um individuo antigo denominado como Anzick-1, oriundo do estado
de Montana, foi sequenciado geneticamente a partir de remanescentes parcialmente
fragmentados. Sendo um sepultamento impar com associagdo a cultura Clovis,
sendo o unico conhecido desta cultura, escavado em 1968 no sitio Anzick. Em
associacao, foram encontradas cerca de 100 ferramentas liticas e 15 fragmentos de
ferramentas 6sseas (uma delas, pelo menos, produzida com ossos de alce), que
apresentam caracteristicas tecnolégicas que condizem com artefatos do complexo
Clovis. O individuo foi encontrado imediatamente abaixo de tais itens e coberto por
ocre vermelho. Por meio da datacao por radiocarbono, foi possivel obter sua idade
entre 12.707-12.556 anos AP, perto do fim do periodo Clovis (Rasmussen et al.,
2014a).

Vizinho da Califérnia, Nevada conta com o sequenciamento de 6 individuos
antigos vindos de 2 sitios: Lovelock Cave (4) e Spirit Cave (2). A centro-oeste do
Estado, no condado de Churchill, em uma formacédo de calcario esta a Lovelock
Cave. Situa-se na beirada do lago Humboldt, um lago intermitente que compde uma
secao da area do lago Lahontan (com formagdo remetente ao pleistoceno), que
auxiliou na formacao da caverna. A escavacao e salvamento do sitio arqueoldgico
aconteceu em 3 periodos: 1912, 1929 e 1960. No sitio foram evidenciados uma
enorme quantidade de vestigios arqueoldgicos, chegando a numeros superiores a
20.000 vestigios. O espago também conta com um elevado numero de inumagoes,
contendo aproximadamente 45 individuos humanos. O sequenciamento se deu em
individuos adultos e com datacbes feitas por radiocarbono que os conferiu com
oriundos do Holoceno Final. O segundo sitio, Spirit Cave, € um abrigo sob rocha
com localizagdo no mesmo condado, ao norte do leito seco do lago Lahontan. Os
remanescentes 0sseos dos dois individuos foram evidenciados em 1940, ambos
estavam envoltos com esteiras de tecido de junco e estavam sobrepostos. O
individuo acima (AHUR770c), era do sexo bioloégico feminino e estava quase
inteiramente articulada. O abaixo (AHUR2064) estava quase inteiro e parcialmente
mumificado, com cabelos, mocassins de couro € uma manta de pele de coelho,

tamanha a integridade do individuo que foi possivel a preservagcao dos restos da
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ultima refeicéo, feita em vida, no seu intestino. Este era um individuo adulto, do sexo
biolégico masculino, com aproximadamente 45+5 anos de idade, no momento do
Obito. Técnicas de radiocarbono indicam que eles pertencem ao inicio do Holoceno e
analises morfométricas sugerem que os mesmos seriam diferentes de populagdes
paleoamericanas e possivelmente fariam parte de migragdes anteriores para as
Américas (Moreno-Mayar et al., 2018a).

No Nordeste dos EUA, o US-14 foi a unica amostra vinda da Pensilvania, foi
descoberta no entorno do Shohola Creek, uma afluente do Rio Delaware, na parte
leste do Estado. O American Museum of Natural History se tornou responsavel pelo
individuo nos anos de 1960. Seu contexto € praticamente nulo, o que torna inviavel a
associagao com qualquer grupo de individuos (Scheib et al., 2018).

Indo para o ultimo individuo que foi sequenciado dos EUA, o Kennewick Man,
sua descoberta se deu em julho de 1996, de maneira fortuita, nas aguas rasas da
costa do rio Columbia, arredores de Kennewick, no estado de Washington, proximo
a fronteira com o Canada. No més seguinte, diversos episédios de visita ao local
coletaram aproximadamente 300 vestigios e fragmentos ésseos, compondo cerca de
90% de um esqueleto humano adulto do sexo biolégico masculino. Sua datagao por
radiocarbono remonta ao inicio do Holoceno. Sua inumagao foi realizada de forma
intencional e afloraram pouco tempo antes de serem descobertos. Sua morfologia e
anatomia assemelham-se aos individuos Polinésios e Ainu, embora ele apresente
caracteristicas diferentes dos nativos americanos modernos e algumas semelhancas
com caracteristicas europeias. E suposto que a migracdo de sua populagdo tenha
ocorrido anteriormente a migragdo que originou os nativos americanos modernos
(Rasmussen et al., 2015).

A tabela (6) abaixo expde os dados de todas as amostras sequenciadas dos
EUA.

Tabela 6 - Dados dos individuos antigos dos EUA.

Individuo Sitio Datagéo (anos AP) Referéncia
523a Palm Site, AK N/A Scheib et al., 2018
AHUR2064 Spirit Cave, NV 10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
AHUR770c Spirit Cave, NV 10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
Ala1 Sii Taupentak, CA N/A Scheib et al., 2018
Anzick-1 Anzick, MT 12.722-12.590 Rasmussen et al., 2014a

CH-01 Carpenteria, CA 1.555-1.410 Scheib et al., 2018
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CR-01 Santa Cruz Island, CA 764-561 Scheib et al., 2018
CT-01 Santa Catalina Island, CA 425-349 Scheib et al., 2018
CT-02 Santa Catalina Island, CA N/A Scheib et al., 2018
10712 Chaluka Midden, AK 1.260-870 Flegontov et al., 2019
10719 Chaluka Midden, AK 700-310 Flegontov et al., 2019
10721 Chaluka Midden, AK 2.300-1.840 Flegontov et al., 2019
11118 Warm Cave, AK 500-130 Flegontov et al., 2019
11123 Warm Cave, AK 500-130 Flegontov et al., 2019
11124 Warm Cave, AK 470-10 Flegontov et al., 2019
11125 Ship Rock Island, AK 710-440 Flegontov et al., 2019
11126 Chaluka Midden, AK 1.220-710 Flegontov et al., 2019
1127 Warm Cave, AK 600-270 Flegontov et al., 2019
11128 Warm Cave, AK 560-250 Flegontov et al., 2019
11129 Warm Cave, AK 560-230 Flegontov et al., 2019
15319 Tochak McGrath, AK 900-550 Flegontov et al., 2019
15320 Tochak McGrath, AK N/A Flegontov et al., 2019
15321 Tochak McGrath, AK N/A Flegontov et al., 2019
Kennewick Columbia River, WA 8.400-8.690 Rasmussen et al., 2015
Lovelock1 Lovelock Cave, NV 2.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
Lovelock2 Lovelock Cave, NV 1.900 Moreno-Mayar et al., 2018a
Lovelock3 Lovelock Cave, NV 700 Moreno-Mayar et al., 2018a
Lovelock4 Lovelock Cave, NV 1.800 Moreno-Mayar et al., 2018a
NC New Cuyama, CA 1.390-1.300 Scheib et al., 2018
PS-02 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-03 Point Sal, CA 1.521-1.413 Scheib et al., 2018
PS-04 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-06 Point Sal, CA 1.522-1.414 Scheib et al., 2018
PS-07 Point Sal, CA 1.522-1.423 Scheib et al., 2018
PS-09 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-12 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-13 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-17 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-18 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-19 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-23 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-26 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-30 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
PS-34 Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
SC-01 San Clemente Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SC-02 San Clemente Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SC-03 San Clemente Island, CA 665-485 Scheib et al., 2018




SC-04
SC-05
SC-06
SC-07
Shuka Kaa
SM-01
SM-02
SN-01
SN-03
SN-04
SN-09
SN-10
SN-11
SN-12
SN-13
SN-15
SN-16
SN-17

San Clemente Island, CA
San Clemente Island, CA
San Clemente Island, CA
San Clemente Island, CA
On Your Knees Cave, AK
San Miguel Island, CA
San Miguel Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA

508-274
760-561
N/A
N/A
~10.300
666-616
852-800
N/A
1.246-974
4.346-3.943
N/A
N/A
714-517
870-643
508-276
1.491-1.252
650-510
4.774-4.342

Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Lindo et al., 2017
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
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SN-20
SN-25
SN-31
SN-32
SN-37
SN-38
SN-39
SN-40
SN-41
SN-43
SN-44
SN-45
SN-48
SN-50
SN-51
SN-52
SN-53
SN-54
SN-55
SN-56
SN-57
SN-58
SN-59

San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA
San Nicolas Island, CA

N/A
3.868-3.514
N/A
4.561-4.156
N/A
N/A
N/A
N/A
N/A
2.202-1.888
4.819-4.450
N/A
4.073-3.697
1.126-826
1.171-888
634-414
427-134
3.960£70
4.410+100
4.410£100
4.410+100
4.410£100
4.430%30

Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
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SN-60 San Nicolas Island, CA 3.960+70 Scheib et al., 2018
TrailCreek Trail Creek Cave 2, AK 10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
uUs-14 Shohola Creek, PA 316-288 Scheib et al., 2018
USR1 Upward Sun River, AK 11.600-11.270 Moreno-Mayar et al., 2018b
USR2 Upward Sun River, AK 11.600-11.270 Moreno-Mayar et al., 2018b

Fonte: adaptado de Santos (2020).

3.7 GROENLANDIA

Neste pais temos um unico individuo sequenciado datado de
aproximadamente 4.000 anos AP. Escavado em 1986, apenas um tufo de cabelo foi
encontrado em Qeqertasussuk (Qt), um sitio da Cultura Saqqaq, localizado no oeste
do pais, na parte mais ao sul da Baia de Disko. Gragas a permafrost, o sitio Qt
permitiu que o material organico fosse preservado de maneira incrivel, tornando-se o
unico sitio Paleoesquim6 com a presenca preservada de materiais organicos como
pele, cabelos, barbas e madeira. O tufo de cabelo sequenciado foi encontrado na
permafrost, junto de um cranio de rena, abaixo de aproximadamente 40cm da
superficie atual, O sitio ndo apresenta vestigios de outras culturas esquimo
posteriores (como Dorset e Thule), sendo assim, o Unico sitio da cultura Saqgaq que

remanescentes humanos foram coletados (Rasmussen et al., 2010).

3.8 MEXICO

Os 5 sitios nos quais os 11 individuos mexicanos tiveram suas informacoes
genéticas sequenciados foram: Comondu (1 individuo), LC-218 (1), Iron Springs (1),
Piedra Gorda (6) e Sierra Tarahumara (2) (Raghavan et al., 2015; Scheib et al.,
2018).

Dois sitios arqueoldgicos estao relacionados aos povos Péricles: Piedra gorda
e Sierra Tarahumara. O povo Pericués ocupou a ponta sul da peninsula de Baja
California, no México. Eles vieram a ser extintos ha aproximadamente 200 anos, é
proposto que sejam individuos “paleoamericanos”, por conta da distinta forma do
seu cranio. Sao povos associados a cultura Las Palmas, que existiu entre 800 e 300
anos AP. O sitio Piedra Gorda é localizado ao sul da peninsula Baja California e o

sitio Sierra Tarahumara esta no norte do México. As amostras deste ultimo foram
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coletadas no Museu Nacional de Antropologia, dentre elas havia amostras vindas de
duas mumias. (Raghavan et al., 2015).

Os individuos encontrados nos demais sitios apresentam dados contextuais
quase inexistentes e estavam sob a curadoria do American Museum of Natural
History (Scheib et al., 2018). Abaixo (Tabela 7) podemos observar a distribuicdo dos
individuos de acordo com os sitios, no entanto ndo possuem dados sobre a

cronologia dos mesmos.

Tabela 7 - Dados dos individuos antigos do México.

Individuo Sitio Datagao (anos AP) Referéncia

B-03 LC-218 N/A Scheib et al., 2018

B-04 Comondu N/A Scheib et al., 2018
BC23 Piedra Gorda N/A Raghavan et al., 2015
BC25 Piedra Gorda N/A Raghavan et al., 2015
BC27 Piedra Gorda N/A Raghavan et al., 2015
BC28 Piedra Gorda N/A Raghavan et al., 2015
BC29 Piedra Gorda N/A Raghavan et al., 2015
BC30 Piedra Gorda N/A Raghavan et al., 2015
F9 Sierra Tarahumara N/A Raghavan et al., 2015
MOM®6 Sierra Tarahumara N/A Raghavan et al., 2015

MX-01 Iron Springs N/A Scheib et al., 2018

Fonte: adaptado de Santos (2020).

3.9 PERU

Temos 18 amostras sequenciadas geneticamente, vindos de 8 sitios
arqueolégicos no Peru (Tabela 8), sédo eles: Botigiriayocc (com 3 individuos), Cueva
Yacotogia (1), Tranca (1) e Huayuncalla (1), em Laramate; Cuncaicha (3); La
Galgada (1); Lauricocha (5); e llave (3).

Tabela 8 - Dados dos individuos antigos do Peru.

Individuo Sitio Datagéo (anos AP) Referéncia
CP29 Cuncaicha 9.240-8.770 Posth et al., 2018
CP8 Cuncaicha 4.290-4.080 Posth et al., 2018

CUNO008 Cuncaicha 3.370-3.180 Posth et al., 2018
10038 Lauricocha 8.730-8.520 Posth et al., 2018

10039 Lauricocha 8.580-8.420 Posth et al., 2018
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10040 Lauricocha 5.940-5.740 Posth et al., 2018
10041 Lauricocha 8.580-8.420 Posth et al., 2018
10237 Botigiriayocc 920-800 Posth et al., 2018
10238 Lauricocha 8.560 Posth et al., 2018
11357 Botigiriayocc 880 Posth et al., 2018
11484 Botigiriayocc 900-730 Posth et al., 2018
11485 Cueva Yacotogia 1.160-960 Posth et al., 2018
11742 Tranca 880 Posth et al., 2018
12261 La Galgada 4.230-3.980 Posth et al., 2018
12551 Huayuncalla 910-740 Posth et al., 2018

IL2 llave 1830-1850 Santos et al, 2022

IL3 llave 1830-1850 Santos et al, 2022

IL7 llave 1830-1850 Santos et al, 2022

Fonte: autoria propria (2024).

No departamento de Ayacucho (AY), localizado entre trés colinas, na parte
superior de um planalto alongado que divide os rios Llauta e Lamarate, o sitio
Botigiriayocc esta a cerca de 3.500 metros acima do nivel do mar. A regido
apresenta muitos abrigos sob rocha com diferentes tamanhos que foram utilizados
para praticas funerarias. O mais provavel é que as ocupacdes remontam do periodo
intermediario tardio. Na margem esquerda do rio Lamarate esta o sitio Tranca, a
cerca de 2.800 metros acima do nivel do mar, num espagco com leve declive da
colina Cutamalla até o rio Lamarate, no setor de Santa Maria. Ocupado durante o
Horizonte Médio (1.300-950 anos AP), caracteriza-se como o sitio residencial, com
tumulos isolados e com terragos agricolas. Também na margem esquerda do rio
Lamarate, localiza-se o sitio Huayuncalla cerca de 3.100 metros acima do nivel do
mar. Sua area ocupa mais de seis hectares, sendo composto por diferentes setores
de edificagbes feitas de pedra, inclusive gabinetes ovais/circulares e
quadrangulares, além de estruturas funerarias. Sua ocupagao aconteceu durante o
periodo Tardio dos Paracas, o periodo médio dos Nasca e a era de Wari. Dois
gabinetes circulares cercados por um gabinete retangular eram locais funerarios
importantes, localizados no topo do sitio. Outras trés estruturas funerarias (também
chamadas de kuntis), duas retangulares e uma, estavam lado a lado e foram
encontradas um pouco mais abaixo das anteriores, na diregcao norte. As estruturas
em sua totalidade ao longo do tempo acabaram colapsando. Na parte extrema leste

do local, esta uma estrutura funeraria com formato ovalado, onde foram encontrados



52

mais de 30 individuos sepultados. No Cerro Susana, margem esquerda do rio
Llauta, esta o sitio Cueva Yacotogia a cerca de 3.400 metros acima do nivel do mar.
O local é composto por diversos afloramentos rochosos que formam cavernas e
abrigos naturais. Dentre eles, dois foram utilizados para finalidades funerarias
durante o Horizonte Médio e o Periodo Intermediario Final (Posth et al., 2018).

Na regido dos Andes, cerca de 4.480 metros acima do nivel do mar, esta o
abrigo sob rocha Cuncaicha, no departamento de Arequipa (ARE). Datando do
Pleistoceno Terminal, este é o sitio mais antigo e bem datado dos Andes peruanos
(Rademaker et al., 2014). A ocupagao residencial do sitio, por cacadores-coletores,
se deu de maneira espacada a partir de 12.500-12.000 anos AP. O local veio a se
tornar um cemitério para estes individuos a cerca de 9.000 anos atras, sendo
também utilizado por pastores para enterrar seus mortos em tempos posteriores. A
ocupacgao é alternada com momentos de sepultamento até o Holoceno Tardio
(Chala-Aldana et al., 2018).

No departamento de Ancash, nas terras altas do norte do Peru, esta o sitio
cerimonial e administrativo La Galgada, associado a Tradicao Religiosa Kotosh.
Suas datacbes sao do periodo arcaico e inicial tardio (4.700-3.500 anos AP). A
altitude do sitio pode ser considerada relativamente baixa, com cerca de 1.100
metros acima do nivel do mar, em um desfiladeiro de Tablachaca, na margem de um
rio homénimo. As inumagdes ocorreram em camaras de pedra, mas o local
apresenta diversos tipos de arquitetura com pedras monumentais (Grieder et al.,
1988).

Na sequéncia temos mais um abrigo sob rochas, o sitio Lauricocha, com uma
altitude de cerca de 4.050 metros acima do nivel do mar. Sua localizacdo € na
provincia de Huanuco, proximo do lago Lauricocha e da nascente do rio Marafion. A
descoberta de remanescentes 0sseos humanos se deu em diversas campanhas,
entre 1958 e o inicio dos anos 1960, evidenciando 11 individuos completos, sendo 8
adultos e 3 subadultos. As datas dos sepultamentos sédo diversas e vao desde o
inicio do Periodo Arcaico (8.600 anos AP) até o Inicial (3.500 anos AP).
(Fehren-Schmitz et al., 2015).

Por fim temos o sitio llave, proximo do Lago Titicaca, nos Andes, no
Departamento de Arequipa (ARE). O local tem grande relevancia histérica e cultural
para as civilizagbes andinas, a regido de llave é conhecida devido a presenca de

varias culturas pré-colombianas e tradicdes indigenas. Os 3 individuos encontrados
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(IL2, IL3 e IL7) foram datados de forma direta, por meio da datagcdo por
Radiocarbono, em 1.830-1.850 anos AP (Santos et al, 2022).
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4.METODOS DE SEQUENCIAMENTO E CLASSIFICACAO

Esta pesquisa utiliza material antigo (DNAa) extraido de populag¢des
americanas e disponivel em bancos de dados genémicos populacionais, para lidar
com tal €& necessario realizar uma série de procedimentos de filtragem
(pré-processamento), alinhamento e montagem com chamada de variantes
(processamento) e estimativa de haplogrupo de marcador uniparental (analise
terciaria) para compreender as linhagens materna e paterna (DNAmt e Y). Com base
nestas informacdes € possivel fazer correlacbes entre as amostras, levantar
hipéteses sobre rotas migratérias e estimar a demografia das Américas ao longo do
Holoceno.

Atualmente a técnica para obter dados gendémicos de amostras pesquisadas
€ o Sequenciamento de Nova Geragao (NGS, Next-Generation Sequencing), este
que consegue obter milhdes de leituras curtas do genoma, inclusive de individuos
antigos ou de contexto arqueoldgico (Linderholm, 2016). As informacdes resultantes
da técnica sdo um arquivo de texto no formato FASTQ, contendo as informacgdes
sobre os fragmentos de genoma da amostra analisada.

Desta forma, o genoma do individuo analisado & amplificado dezenas ou
centenas de vezes por meio das leituras curtas, deixando assim muito mais
confiavel o resultado da analise da amostra do individuo, visto que esta pode vir a
apresentar uma alta frequéncia de danos com o passar do tempo, apds a morte do
individuo (hummel, 2007; Mutzenberg et al., 2015; Linderholm, 2016; Santos, 2016;
Santos; Sullasi, 2016; Sullasi et al., 2017; Sullasi; Santos; Silva, 2018).

A empresa lllumina® é a principal na area de sequenciamento gendmico por
NGS, suas tecnologias propiciaram uma queda sem precedentes nos valores dos
processos de sequenciar  um genoma inteiro  (whole  genome
sequencing)(Linderholm, 2016).

Antes das inovagdes tecnoldgicas serem aplicadas para a analise genémica,
0 processo era muito caro e levava muito tempo, podendo chegar a resultados
negativos. A evolugdo da técnica, no sentido mais literal da palavra, trouxe a
mudanga como as amostras sdo trabalhadas e quais resultados elas entregam.
Diferenciando dos processos anteriores para segmentagao e analise de partes do

genoma.
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Para a realizacdo da segmentagdao do DNAmt, utilizada mais comumente em
estudos incipientes, nos anos 1980, é realizada a centrifugagdo por gradiente de
densidade de cloreto de césio. Este método foi responsavel pela popularizagao dos
estudos de variagdo na reagdao de cadeia pré-polimerase (PCR, pre-polymerase
chain reaction), embora muitas vezes esta reagao so seria possivel com a utilizagao
de enzimas de restricdo (endonuclease), Southern blots, sondas etiquetadas e
autoradiografia nas amostras. Inicialmente os estudos levavam muito tempo e eram
muito trabalhosos, visto que cada DNAmt era digerido por algumas ou muitas
endonucleases, em um processo de polimorfismo de comprimento de fragmento de
restricdo (RFLP, restriction fragment length polymorphism), no entanto, os resultados
estabeleceram padroes que foram denominados de “haplogrupo” (Strachan; Read,
2019; Torroni et al., 2020 ).

Os haplogrupos do cromossomo Y séo classificados de forma semelhante, a
partir do polimorfismos presentes em cada amostra do sexo biolégico masculino. O
que vem a se tornar discrepante é que eles utilizam além dos SNPs, os STRs (short
tandem repeats) ou microssatélites também sado utilizados para classificar os
individuos em seus haplogrupos Y (Miesfeld; Krystal; Arnheim, 1981). Os STRs do
cromossomo Y sdo sequéncias de alelos que se repetem dentro de 27 locais do
cromossomo (Bini et al., 2021). Sao utilizados comumente para fins forenses e
antropoldgicos, como analise de parentesco paterno, pesquisa por parentesco ou
identificacdo genética de remanescentes humanos (Coble et al., 2009; Haas et al.,
2013; Kyser, 2017). Embora também possa esclarecer questdes sobre rotas
migratoérias e processos demograficos que ocorreram em tempos historicos e
pré-histéricos (Jobling; Tyler-Smith, 2003; Larmuseau; Ottoni, 2018). Mesmo com
essas aplicabilidades, os SNPs sao utilizados principalmente para estudos de
migracgao e origem humana (Miesfeld; Krystal; Arnheim, 1981).

Estes “haplogrupos” foram essenciais para detecgdo de uma enorme
quantidade de variagdes interindividuais inesperadas entre seres humanos, estas
areas foram cunhadas como “polimorfismos” (morphs) do DNAmt e seus “tipos” que
foram encontrados em uma populacdo que compartiiha o mesmo ancestral em
comum (Brown, 1980; Denaro et al., 1981; Johnson et al., 1983; ISOGG, 2015).
Assume-se que a eliminagdo ou surgimento desses polimorfismos ocorriam em

locais especificos, foi realizado o mapeamento desses locais com o uso de
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endonucleases®, juntamente com o mapeamento completo do DNAmt, foi possivel
identificar e fazer uma correlagéo dos “tipos”, para propor as primeiras filogenias'® do
DNAmt (Ferris; Wilson. Brown, 1981; Cann; Brown; Wilson, 1984).
Correlacionando-se a mutacdes de individuos modernos, foi realizada a identificagao
filogenética e do RFLP do DNAmt de individuos antigos. Desta forma, 147 DNAmts
de origens continentais diferentes e utilizando 12 enzimas de restricdo, Rebecca
Cann e colaboradores (1984) conseguiram identificar um total de 133 tipos de
DNAmt (Torroni et al., 2020).

4.1 GENOMICA E BIOINFORMATICA

O cariétipo humano € composto por 22 cromossomos autossomos, com
numeros referentes a cada um indo de 1 a 22, que definem o gendtipo™. Juntamente
com dois cromossomos sexuais X e Y. A mitocondria, definida por Renfrew e Bahn
(2005) como uma parte pequena do cédigo genético fora do nucleo, também é fonte
para estudos na (arqueo)gendémica.

A Mitocondria € uma pequena parcela do DNA, juntas compdem
aproximadamente 2% de todo o genoma (Brown, 2002). Embora paregam uma parte
muito pequena, que por vezes ndo chega a ser analisada durante as pesquisas com
genoma humano, tanto atuais quanto antigos. Os dados gerados podem apresentar
resultados muito relevantes, visto que as regides estudadas apresentam baixa
mutabilidade ao decorrer do tempo, sendo possivel estudar linhagens humanas e
rotas migratérias. A MitocOndria apresenta a matrilinhagem e cromossomo Y a
patrilinhagem. Mesmo que nem todos os individuos apresentem o Cromossomo Y, é
possivel levantar diversas questbes que podem vir a suplementar as pesquisas na
area e propor hipoteses juntamente com a contraparte materna, o DNAmt.

O SNP (Fig. 6) é uma das principais fontes de dados utilizada na genémica
para definir os haplogrupos das amostras, mas para pesquisas com cromossomo Y
as areas chamadas de microssatélites (ou STR - Short Tandem Repeats) também

sdo fontes para classificacdo de individuos com o cromossomo Y em seus

® Enzimas de restrigdo que sio utilizadas para manipular as informagées do DNA em locais
escolhidos (Strachan; Read, 2019)

10 Historia evolutiva de uma ou mais espécies

"Informag&o que passa entre geragdes

2Areas com até 100 pares de base que se repetem (Miesfeld; Krystal; Arnheim, 1981).
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haplogrupos. Nas situagdes abaixo podemos compreender como ocorrem esses
STRs. Strachan e Read (2019) também classificam variantes comuns, que séo as
que ocorrem em numero superior a 5% da populagdo e incomuns, que ocorrem em

menos do que 5%.

Figura 6 - Exemplo de um SNP (letras em vermelho)

...GATCTGCATCGTCGGCATTGTCATGCGCATC... (Individuo A)

...GATCTGCATCGTCGGCGTTGTCATGCGCATC... (Individuo B)

Fonte: Santos (2020, p. 69).

Além dos SNPs temos outras situagcdes que podem ocorrer com os alelos do
genoma (Fig. 7). O genoma de cima (em azul) seria o de referéncia e o abaixo
(vermelho) o que esta sendo comparado, na situagdo (A) podemos ver a auséncia
de alelo na posigao, sendo resultado de uma delegao (deletion); na situagao (B) o
inverso acontece, o que € chamado de inser¢céo (insertion); a situagdo (C) € um
tanto mais complexa e rara, podendo ser uma jungao das anteriores que ocorre ao
mesmo tempo insercdo e delegdo, sendo classificada como indel pela Human
Genome Variation Society. Para a genética evolutiva este termo abrange insercoes,
duplicacdes e dele¢cdes. Em projetos de sequenciamento gendmico o “indel” pode
ser utilizado em um sentido mais amplo, mas qualificado por ser restrito a por¢gdes
pequenas com tamanhos de até 50 pares de base, sendo classificados como “short
indel’; o termo “copy number variant’ (CNV) é utilizado para todas as variantes que
possuem um numero variavel de repeticdes em seus pares de base como os
microssatélites (os short tandem repeats) que podem ser vistos em (D), no qual ha
12 ou 11 cépias dos alelos “CA”; em projetos de sequenciamento gendmico todas as
situacdes de (A) a (D) podem ser classificadas como “short indefl’, ja a situacao (E),
com mais de 100 delegbes poderia ser classificado como “copy number variant’ e
representam um tipo de variagdo estrutural (structural variation - SV) (Strachan;
Read, 2019).

Figura 7 - Exemplos de outras variagdes em alelos, letras em azul representam o

genoma de referéncia e vermelho o testado nas analises.
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1 ACGCTGCGGTTCGATAGT
2 ACGCTGCG-TTCGATAGT

ACGCTGCGGTT~-CGATAGT
2 ACGCTGCGGTTTCGATAGT

—

1 ACGCTGCGGTTCGATAGT
2 ACGCTGC CA GATAGT

1 CACACACACACACACACACACACA
2 CACACACACACACACACACACA--

= m

r ;\\ “'\\ f\\
[400 ¥ 100 100  Iii00
B0 00 0 -~ -----

Fonte: Strachan e Read (2019, p. 769).

De acordo com modelos matematicos, tendo como base as mutagdes, seria
possivel tracar um caminho reverso e estimar qual seria 0 mais recente ancestral
comum (MRCA, Most Recent Common Ancestor) de todos haplogrupos (Jota;
Santos, 2014) mitocondriais € do cromossomo Y. A ancestral mais antiga, conhecida
como “Eva Mitocondrial”, poderia ser ndo apenas um individuo, mas um grupo de
individuos do sexo biolégico feminino que compartihavam o mesmo haplogrupo.
Este que teria surgido na Africa cerca de 200 mil anos atras, dando origem a todos
os atuais haplogrupos mitocondriais (Schwartz; Vissing, 2002). O mesmo se aplica
para o cromossomo Y, no qual o “Adao do cromossomo Y”, pode ser mais de um
individuo de uma mesma linhagem paterna que poderia ter sido contemporéanea a
Eva Mitocondrial, tendo entre 200 e 300 mil anos, coincidindo com o surgimento dos
humanos anatomicamente modernos (Dawkins, 2005; Cann, 2013; Mendez et al.,
2013; Karmin et al., 2015) e contribuindo com a hipéteses das migragdes humanas

com a origem no continente africano (Torroni, 2020).
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Os haplogrupos do DNAmt podem ser divididos em 3 linhagens primitivas™:
L1, L2 e L3. Que se derivam em outros haplogrupos (Fig. 7), sendo boa parte dos
atuais nativos-americanos com a maior frequéncia das seguintes linhagens: A2, B2,
C1b, C1c, D1, D4h3a e X2a. Estes haplogrupos também podem ser encontrados no
continente Asiatico, fortalecendo a ideia de que os individuos podem compartilhar
ancestrais em comum que possivelmente migraram através da Beringia, via
Nordeste Asiatico rumo a América do Norte, entre 12.000 e 24.000 anos atras,
durante a ultima glaciagdo. Os demais grupos, classificados de acordo com suas
mutacdes especificas, sdo haplogrupos africanos: LO, L1, L2, L3, L4, L5 e L6; os do
continente europeu: H, V, U, J, T, R, K, W e [; terminando com os do continente
asiatico: Q, G, E, D, C, Z, A, B, S, O, Y, F e P (Van Oven; Kayser, 2009; Jota;
Santos, 2014).

3 O termo “primitivo”, adotado pela cladistica ao classificar evolutivamente seres vivos, néo significa
necessariamente que o grupo mais antigo ndo ocorra atualmente, apenas que outros grupos ao
decorrer do tempo séo “derivados” destes grupos.
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Figura 7 - Derivagao dos haplogrupos a partir do mais recente ancestral
comum mitocondrial (mt-MRCA) exposto na PhyloTree.

mt-MRCA
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|
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Fonte: adaptado de PhyloTree. Disponivel em: <http://www.phylotree.org/>. Acesso em: 19 dez. 2024.

As linhagens paternas também apresentam a mesma légica de agrupamentos
de acordo com os SNPs, logo apds mais recente ancestral comum Y, temos a
derivacdo em dois ramos, sendo A e BT, este ultimo que por sua vez segue sendo
derivado em B e CT e vao sendo derivados até os haplogrupos mais recentes como
ilustrado na Figura 8. Sendo os haplogrupos-Y presentes em individuos
nativos-americanos: C2, K2*, P1, Q1a3a, Q1a3a1 e R1b (YFull, 2024) sendo este
ultimo uma incognita sobre sua origem nas Americas, se seria a partir de migracoes
espontaneas ou forcadas, devido ao trafico de escravizados durante a colonizacgao.
O surgimento dos haplogrupos apresentam origens semelhantes também, sendo
todos com uma possivel origem asiatica, o Haplogrupo C surgiu cerca de 48.400
anos AP, mas se espalhou préximo aos 34.000 anos AP, podendo ter coincidido
quando o haplogrupo Q surgiu, entre 17.000 e 31.700 anos atras (Zegura et al.,
2004; Hammer et al, 2006a), o haplogrupo K2* tem sua origem em
aproximadamente 48.500 anos AP, no sudoestes asiatico (Fu et al., 2014; Karafet et
al., 2015; Hallast et al., 2021) e o R1b foi derivado a partir do R1, surgiu entre 14.000
e 18.000 anos atras, com uma origem do sudoeste asiatico, do norte da eurasia ou

do leste europeu (Haak et al., 2015; Fu et al., 2016). J&4 P1 estima-se que tenha
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surgido cerca de 38.000 anos AP, entre a parte Central da Asia ou Sibéria (Sahoo et
al., 2006; Magoon et al., 2013; Tumonggor, 2014; Karafet et al., 2014; YFull, 2024).

Figura 8 - Derivacao dos haplogrupos-Y, com datagao (eixo Y) por cada mil anos

atras (kya), a partir do mais recente ancestral comum Y.
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Fonte: Adaptado de Hallast et al. (2020).

A classificagdo dos individuos em seus respectivos grupos se da de acordo
com os polimorfismos especificos de cada haplogrupo, como o exemplo da figura 9,
que expressa 0s haplogrupos mitocondriais. A classificagdo do DNAmt é realizada
pelo HaploGrep 3 atualmente, enquanto a do cromossomo Y é realizada pelo

Y-LineageTracker. Anteriormente as classificagbes eram realizadas de forma
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manual, checando os SNPs e os classificando de acordo com o correspondente
haplogrupo. Por exemplo, L3 (em azul, na esquerda) quando apresenta algum dos
SNPs (com a fonte menor, em preto) pode ser designada como M ou N, a depender
dos SNPs, mas quando ha a presenga dos polimorfismos “12705” e “16223” (entre o
N e o R), ele passa a ser classificado como R e assim por diante, caso haja algum

outro polimorfismo detectado.

Figura 9 - Classificacdo dos haplogrupos de acordo com os SNPs

correspondentes.
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Fonte: Adaptado de Torroni (2020, p. 116).
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Como citado no paragrafo anterior, os softwares hospedados na internet,
HaploGrep 3 e Y-LineageTracker sdo ferramentas que surgiram para auxiliar a
classificagdo dos polimorfismos com a utilizagao de um algoritmo que estima o(s)
haplogrupos(s) de um ou mais individuos com base nos polimorfismos que ele(s)
carrega(m). Ambas ferramentas utilizam arquivos no formato VCF (Variant Call
Format), arquivos de texto com uma lista de informagdes contendo os polimorfismos

de cada individuo, muito utilizados em pesquisas de bioinformatica.

4.2 PROCEDIMENTOS TECNICOS

Esta pesquisa tem como base o Cromossomo Y e o DNA mitocondrial. O
primeiro contém 57,227,415 pares de base, enquanto o segundo contém apenas
16,569 pares de base. Esta menor quantidade de dados torna mais acessivel e
rapida a pesquisa. Cerca de 68,3% dos individuos foram datados com técnicas de
datacao absoluta, ou seja, 153 dos 224 individuos, outro ponto a ser observado é
que o México nado possui datagdes em nenhuma das amostras. Os préximos
paragrafos irdo esmiugar os procedimentos realizados na obtengcédo e analise dos
dados gendmicos.

Santos (2020) foi responsavel por produzir os arquivos contendo variantes
(VCFs) de 219 das amostras. Incluimos os dados de outras cinco amostras, quatro
sédo provenientes de Santos et al. (2022) e uma (Sumidouro5) de Moreno-Mayar et
al. (2018a).

Com a utilizagdo do software BCFtools podemos fazer a segmentagao das
informagdes do genoma completo, apenas a parte de interesse da pesquisa foi
utilizada, o cromossomo Y e o DNA mitocondrial. O resultado dessa segmentagao
sai em formato VCF (Variant Call Format) que apresenta os SNPs de ambos
marcadores™.

Assim, é possivel fazer a separagcdo apenas da parte que se tem interesse,
que seriam as partes com os dados genémicos do cromossomo Y e da mitocdndria
e mapea-los de acordo com o genoma humano de referéncia GRCh37 (Genome

Reference Consortium Human Build 37), que foi compilado e publicado pelo

4 BCFtools HowTo, 2024. Disponivel em: <http://samtools.github.io/bcftools/beftools.html>. Acesso
em: 30 de dez. de 2024.
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Genome Reference Consortium (Consorcio de Genoma de Referéncia), também
conhecido como seu sindbnimo HG19 (Human Genome 19). Sua compilagdo em um
genoma artificial foi resultante de um numero expressivo de genomas naturais
doados anonimamente, tendo como fonte as bases nitrogenadas mais frequentes
em cada posi¢cao gendémica (Santos, 2020).

O arquivo VCF gerado do DNAmt apresenta o total de SNPs referentes aos
224 individuos, sendo um total de 3595. Se tratando de individuos antigos, o
genoma contendo as informagdes necessarias para serem analisadas podem, e
provavelmente estdo, muito degradadas. Quando feita a compara¢cdo com o genoma
de referéncia, a amostra com maior percentual de conservagdo denota um total de
1236 SNPs (65,6% do total), enquanto 5 amostras ndo apresentam SNPs
necessarios para identificagcdo. A média por individuo estabelecida é de 458 SNPs
(ou 12,76% do total). O histograma abaixo (fig. 10) expde a relagao entre individuos

e a quantidade de SNPs.

Figura 10 - Distribuicdo da quantidade de SNPs em relagdo ao numero de
individuos.
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Fonte: autoria propria (2025).

Na figura 10 estdo marcados o numero de SNPs presentes em algumas

amostras que tiveram classificagdes pouco usuais que serdo comentadas mais
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adiante, no capitulo 4. A baixa presenca de SNPs em algumas amostras podem
resultar em haplogrupos ndo esperados, embora a presenca de marcadores
significativos possam influenciar positivamente nessa classificagdo. A qualidade das
amostras sera exposta juntamente com os haplogrupos designados no proximo
capitulo e a quantidade de SNPs por amostra esta exposta na Tabela Suplementar
S3.

Cada SNP presente na amostra apresenta uma localizagdo especifica na
PhyloTree, determinando assim, a posicdo mais correta e confiavel na qual a
amostra se encaixa (Kloss-Brandstatter et al., 2010). Com isso, o webservice™
Haplogrep 3 utiliza estas posigdes (e das posi¢cdes de outros conjuntos de dados)
para propor qual a posicao mais confiavel e correta na qual a amostra possa ser
designada, juntamente com uma sequéncia de passos (Fig. 11) para validagao e
controle de dados.

Apo6s o arquivo em formato VCF ser enviado para analise do Haplogrep 3, os
SNPs sao observados e as amostra designadas para seus respectivos haplogrupos.
A qualidade da amostra € apresentada, na qual abaixo de 90% é classificada como
uma amostra “ruim”, entretanto, ao lidar com DNA antigo, lidamos basicamente com
amostras “ruins”, onde muita informacao estara faltando. Sendo necessario adotar
um protocolo proprio para encarar a qualidade das amostras. A presenca de SNPs
chave é fundamental para definir a confiabilidade das amostras, pode ser observado
no segundo quadro que no topo ha a informacao do haplogrupo, abaixo em letras
verdes ha os SNPs esperados para o haplogrupo, é possivel (e até esperado) que
alguns estejam faltando, mas com a presenga de outros SNPs chave é possivel
montar um quebra-cabegas e classificar no grupo que mais se encaixa. Abaixo disso
os SNPs que podem ser de mutagdes privadas globais (em azul) ou locais (em
amarelo) sdo mostrados, com essas informagdes podemos observar mutagdes mais
especificas daquela populagéo e tendo o motivo no qual seu haplogrupo pode ser
mais derivado que outros que apresentam os SNPs esperados (em verde). Também
ha a presenca de hotspots (em azul), que sdo SNPs endémicos de uma regido. Por
fim, o préprio programa associa os SNPs encontrados com a frequéncia em que sao
encontrados em populagdes atuais, tal informagdo mostra-se como o passo inicial

para levantar hipéteses sobre a origem daquele haplogrupo, mas diversas questdes

' Meio utilizado para aplicativos diferentes se comunicarem ou para integrar sistemas.
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precisam ser analisadas antes de confirmar ou falsear estes resultados, estas

questdes serdo abordadas nos topicos dos respectivos haplogrupos.

Figura 11 - Passos para classificagdo do DNAmt nos haplogrupos designados

de acordo com o Haplogrep 3.
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Fonte: Adaptado de Nucleic Acids Research (v. 51, n. 1, P. 263-268, 2023).

Para trabalhar com o cromossomo Y, para analisar linhagens paternas, foi
utilizada a linha de comando baseada em Python3 chamada Y-LineageTracker que
foi publicada por Chen et al., (2021) e, embora ndo possua uma interface polida
como o Haplogrep 3, utiliza dos mesmos principios para fazer a analise dos
haplogrupos-Y, o adicional do programa é que ele também utiliza dos STRs para
fazer a genotipagem. A linha de cdodigo “LineageTracker classify --vcf
brazil_ 2 chrY.vcf.gz -b 37” foi executada para trabalhar um arquivo VCF, a primeira
parte “LineageTracker” era para designar o programa que deve rodar, seguido por
‘classify —vcf’ que é para rodar o arquivo em formato VCF denominado de
“brazil_2_chrY.vcf.gz”, no final do comando ha a parte “-b 37” que seleciona a versao
do GRCh37, o genoma de referéncia a ser utilizado, em sua versao 37.

Apds executar o comando para analisar o arquivo no formato VCF é gerado 3

arquivos de texto (como pode ser observado na figura 12), o primeiro contendo as
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informagdes do haplogrupo, do qual este é derivado, as mutagdes presentes que o
fizeram ser designado aquele haplogrupo e a trajetéria de derivagdo do haplogrupo
ancestral até o derivado atual, o segundo apenas com as informagdes do nome da
amostra e o haplogrupo na qual esta faz parte e, o ultimo arquivo mostra as
informagdes de entrada no programa e o que aconteceu, como quais amostras
possuem mutagdées ou haplogrupos que podem ser catalogados, juntamente com o
tempo em que o processo ocorreu. O sistema de classificagdo € muito semelhante
ao utilizado pelo Haplogrep 3, passando por uma comparagdo com arquivos de
referéncia’®, mas essa classificagdo obedece estes dois critérios: 1) Calcular a taxa
de correspondéncia de cada haplogrupo descendente possivel e selecionar os que
sdo confiaveis e 2) Calcular a taxa de rastreio tendo como base o numero de
haplogrupos correspondentes para resultar num haplogrupo final. Os préximos
capitulos irdo mostrar os resultados obtidos por meio destes métodos e uma breve

discussao sera realizada.

Figura 12 - Passos para classificagdo do DNAy nos haplogrupos designados

de acordo com o Y-LineageTracker.
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Fonte: adaptado de Chen et al (2021).

'*Todas as mutagées de referéncia estdo disponiveis na arvore de DNAy da International Society of
Genetic Genealogy (ISOGG).
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5.RESULTADOS E DISCUSSAO

Os préximos tépicos comecgardao comentando sobre os resultados do DNAmt
e posteriormente os resultados do cromossomo Y. Outro ponto que faz-se
necessario salientar € sobre amostras que ndo apresentam dados necessarios para
compoér resultados satisfatorios, por ndo conter SNPs necessarios para serem
designados a um haplogrupo de forma confiavel (tabela 9). Individuos do sexo
biolégico feminino também nao apresentam o cromossomo Y, logo ndao podem
contribuir com as informagdes de linhagens paternas e serao excluidos das tabelas
€ mapas que virao adiante.

Os individuos que ndo possuem nenhum SNP que possa vir a identificar o
haplogrupo mitocondrial ou Y estdo expostos na tabela 9. Estes individuos podem
até ser do sexo bioldgico masculino, mas a informacao pode ter se desgastado a
ponto de ndo ser possivel reconhecer a presenga do cromossomo Y. Outros
individuos nos quais apresentam, mesmo que poucos, SNPs que identificam o
haplogrupo do DNAmt serdo expostos e comentarios serdo tecidos sobre a
confiabilidade da amostra. As amostras do Haplogrep 3 que foram listadas na tabela
9 apresentam qualidade de 50%, que seria uma confiabilidade muito baixa, visto que
esta porcentagem nao apresenta nenhum SNP que possa identificar o haplogrupo
da amostra. O Y-LineageTracker, programa que faz analise dos SNPs para compor
os haplogrupos Y, nao faz juizo de valores sobre a qualidade das amostras, apenas
mostra as mutagdes chave para encaixar os individuos nos haplogrupos. Tal questéo
denota o carater incipiente das pesquisas de bioinformatica com cromossomo Y, mas
€ preciso salientar que resultados sdo promissores visto que € necessario compor a

base para pesquisas futuras.

Tabela 9 - Individuos sem a presenga de SNPs para designar o haplogrupo

mitocondrial ou do cromossomo Y.

Individuo Pais Sitio Datacgao (anos AP) Referéncia
PS-19 EUA Point Sal, CA N/A Scheib et al., 2018
SC-02 EUA San Clemente Island, CA N/A Scheib et al., 2018

Fonte: autoria propria (2025).
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Destas amostras destaca-se o individuos SC-02, que possuem SNPs
presentes, mas que nao sao designados para nenhum haplogrupo de maneira
confiavel. Possivelmente as amostras podem ser de algum haplogrupo no qual o
Haplogrep 3 nao conhece, visto que suas mutagbes sdo marcadas como nao
conhecidas. E necessario haver uma investigacdo sobre tais mutacdes para
compreender se sdo pertencentes a um haplogrupo novo ou se apenas estédo
desgastadas a ponto de perderem as informagdes que sao chave para classificagao,

embora mantenha outras mutagdes que ndo sdo conhecidas pelo Haplogrep 3.

5.1 HAPLOGRUPOS MITOCONDRIAIS ENCONTRADOS

Como pbde ser visto no capitulo introdutério, os haplogrupos mitocondriais
esperados de estarem presentes em indigenas americanos séo os A, B, C, D e X
(Jablonski, 2002; Achilli et al., 2008). Também €& suposto que 95% sao pertencentes
aos haplogrupos derivados A2, B2, C1b, C1c, C1d, D1, e X2a, a porcentagem
restante de 5% seria referente a outros haplogrupos mais derivados como C4c, D2a
e D4h3a (Eshleman; Malhi; Smith, 2003; Achilli et al., 2008; Tamm et al., 2008).
Sendo que é possivel atribuir ancestralidade asiatica a estes haplogrupos (exceto
X2a) de uma provavel migracédo através da Beringia em diregcdo a América do Sul,
possivelmente pela costa do Pacifico, entre 12.000 e 24.000 anos atras (Bodner et
al., 2012; De Sant Pierre et al., 2012; Jota; Santos, 2014; Perego et al., 2019).

Os haplogrupos mitocondriais presentes nos individuos desta pesquisa foram
um total de 11, sendo estes os: A, B, C, D, H, L, M, N, R, U e X. Sendo mais
especificamente derivagées destes haplogrupos, por exemplo: o haplogrupo A foi
encontrado como “A2”, o B como “B2” etc. Estas derivagbes podem ser de
populagbes asiaticas (ou de outra origem, a depender da populagédo em que podem
estar relacionadas) que migraram de outros locais para uma area, populagdes locais
dos continentes americanos ou de uma populacdo com uma derivacao restrita de
uma area. Tais derivagbes e possiveis rotas migratérias serdo expostas nos
subcapitulos adiante.

Uma questédo importante a ser informada antes de prosseguir o capitulo é
sobre a baixa quantidade de amostras vindas da América Central sendo apenas 3
de Belize. A baixa frequéncia de amostras pode acabar resultando em mais uma

lacuna ao estudar rotas migratérias. O que pode ser observado em contraponto as
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amostras vindas da América do Norte, totalizando 149 (Canada com 45, EUA com
93 e México com 11). A relagdo de dados entre locais com mais amostras e locais
com menos podem virar resultados “direcionados” por quem tem mais amostras,
enquanto os locais com menos amostras ndo conseguem fundamentar teorias por
nao possuirem tantas amostras. A falta de dados evidente da América Central e a
baixa quantidade da América do Sul em relagdo aos da América do Norte s6
mostram o quanto é carente pesquisas deste tipo na ao longo destes continentes,
mesmo adicionando o México com o restante dos paises da América Latina, temos
um total de 95 amostras, 0 que € quase o numero que os EUA possuem de
amostras (93).

Sendo necessario pontuar que a qualidade das amostras a ser considerada é
superior a 65%, amostras abaixo disso ndo possuem confiabilidade no haplogrupo
designado pelo Haplogrep 3, o programa classifica como 50% amostras que nao
possuem dados suficientes. Algumas amostras tiveram seu haplogrupo retirado da
publicagao original, por ndo serem classificados de forma satisfatéria pelo Haplogrep
3, sendo marcados com “**”. O método de classificagcdo das amostras nas pesquisas
fonte diverge do utilizado neste trabalho, em sua maioria a classificacao foi realizada
com o uso de PCR, enquanto aqui a classificagdo foi feita a partir de dados ja
publicados e ferramentas para a leitura e classificacdo desta informacgao, que é o
Haplogrep 3.

Modos diferentes de classificacdo naturalmente podem resultar em resultados
diferentes, o que pode ser observado em alguns casos, principalmente em amostras
que nao conseguiram ser classificadas devidamente pelo Haplogrep 3. De modo
geral é possivel observar que a ferramenta utilizada nesta pesquisa chegou a
resultados muito préoximos aos da pesquisa fonte. E que as classificagcdes
discrepantes podem ser levadas em consideracdo, visto o avango do sistema de
classificagdo por meio de ferramentas mais atualizadas e a descoberta de novos
SNPs. Investigagdes futuras podem vir a confirmar a presenga de haplogrupos néo

esperados no continente.

5.1.1 HAPLOGRUPO DNAmt A

O total de 71 individuos (tabela 10) do haplogrupo mitocondrial A foram

encontrados ao longo de 6 paises: Argentina (3 amostras), Brasil (6), Canada(24),
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Chile (2), EUA (29) e Peru ( 7). O periodo cronolégico das amostras vai desde a

mais antiga, sendo originaria dos EUA entre 9.680-9.530 anos AP e o mais recente

com datagbes por volta de 351+40 anos AP. As amostras que apresentaram
qualidade inferior a 65% foram: 125 (50%), 158 (64,59%), 163 (50%), 167 (50%),
322 (50%), 365 (57,7%), 386 (50%), 412 (50%), 516 (58,3%), LU-02 (58,7%), PS-03

(com 61,8%) e SN-20 (64%). As amostras com 50% n&o foram classificadas de

forma satisfatéria pelo Haplogrep 3 e as informagdes sobre o haplogrupo foram

retiradas da publicac&o de origem.

Individuo

10308

17088

18350

CP18

CP25

CP26

Enoque65

LARO001

LARO002

125

158

163

167

168

181

302

322

357

365

386

412

413

443

468

470

Tabela 10 - Individuos antigos do haplogrupo mitocondrial A.

Haplogrupo
A2+(64)+@153
A2+(64)

A2+(64)
A2+(64)+@16111
A2+(64)
A2+(64)+@16111
A2+(64)+@153
A2+(64)+@153
A2+(64)+@153
A**

A2

A2**

Ax*

A2aq
A2+(64)+16129*
A2+(64)

Ax*
A2+(64)+@16111
A2+(64)+@153
Ax*

A2ao**
A2+(64)+16129
A2+(64)+16129*
A2+(64)+16129
A2+(64)+16129*

Qualidade (%)

75,03

86,44

77,13

78

85

73,41

72,6

82,74

76

50

64,59

50

50

88,8

82,56

90,67

50

67,77

57,7

50

50

70,96

77,18

80,11

82,94

Pais
Argentina
Argentina
Argentina

Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada
Canada

Canada

Datacao (Anos AP)

Referéncia

7.570-7.300

Posth et al., 2018

7.570-7.290

Posth et al., 2018

6.800

Posth et al., 2018

9.550-9.470

Posth et al., 2018

9.680-9.530

Posth et al., 2018

9.550

Posth et al., 2018

~3.500

Raghavan et al., 2015

6.660-6.450

Posth et al., 2018

6.900-6.680

Posth et al., 2018

1.870-1.500

Lindo et al., 2016

2.740-2.350

Lindo et al., 2016

N/A

Lindo et al., 2016

N/A

Lindo et al., 2016

2.330-1.840

Lindo et al., 2016

2.250-1.770

Lindo et al., 2016

2.120-1.600

Lindo et al., 2016

1.620-1.270

Lindo et al., 2016

N/A

Lindo et al., 2016

1.890-1.440

Lindo et al., 2016

1.036-946

Lindo et al., 2016

1.490-1.120

Lindo et al., 2016

1.500-1.140

Lindo et al., 2016

1.360-1.000

Lindo et al., 2016

1.500-1.130

Lindo et al., 2016

1.180-800

Lindo et al., 2016
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Individuo Haplogrupo Qualidade (%) Pais Datacao (Anos AP) Referéncia
516 A2v1+152* 58,27 Canada N/A Lindo et al., 2016
525 A2+(64)+16129* 80,83 Canada 1.340-990 Lindo et al., 2016
532 A2+(64)+16129* 79,03 Canada N/A Lindo et al., 2016
19651 A2+(64) 85,06 Canada 6.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
CK-09 A2i 80,4 Canada 351140 Scheib et al., 2018
LU-02 A2i 58,7 Canada N/A Scheib et al., 2018
MARC1492 A2i 85,72 Canada ~400 Raghavan et al., 2015
RM-83 A2i 85,77 Canada 500 Scheib et al., 2018
Chinchorro A2 80,25 Chile ~5.800 Raghavan et al., 2015
12537 A2+(64) 97,95 Chile 720-570 Posth et al., 2018
523a A2a 91 EUA N/A Scheib et al., 2018
CH-01 A2 69,77 EUA 1.555-1.410 Scheib et al., 2018
CR-01 A2 80,83 EUA 764-561 Scheib et al., 2018
11123 A2a 70,35 EUA 500-130 Flegontov et al., 2019
15319 A2a1 87,53 EUA 900-550 Flegontov et al., 2019
15320 A2+(64) 87,3 EUA N/A Flegontov et al., 2019
15321 A2+(64) 91,91 EUA N/A Flegontov et al., 2019
PS-03 A2 61,88 EUA 1.521-1.413 Scheib et al., 2018
PS-09 A2 66,35 EUA N/A Scheib et al., 2018
SM-01 A2 75,36 EUA 666-616 Scheib et al., 2018
SM-02 A2 80,83 EUA 852-800 Scheib et al., 2018
SN-04 A2 69,57 EUA 4.346-3.943 Scheib et al., 2018
SN-17 A2 77,96 EUA 4.774-4.342 Scheib et al., 2018
SN-20 A2ag 64,07 EUA N/A Scheib et al., 2018
SN-25 A2 71,96 EUA 3.868-3.514 Scheib et al., 2018
SN-32 A2 74,06 EUA 4.561-4.156 Scheib et al., 2018
SN-37 A2 72,3 EUA N/A Scheib et al., 2018
SN-39 A2+(64)+@153 71,06 EUA N/A Scheib et al., 2018
SN-40 A2 76,97 EUA N/A Scheib et al., 2018
SN-41 A2 66,97 EUA N/A Scheib et al., 2018
SN-44 A2 83,69 EUA 4.819-4.450 Scheib et al., 2018
SN-48 A2 76,65 EUA 4.073-3.697 Scheib et al., 2018
SN-54 A2 81,4 EUA 3.960+70 Scheib et al., 2018
SN-55 A2+(64)+@153 75,37 EUA 4.410+100 Scheib et al., 2018
SN-56 A2 83,35 EUA 4.410+100 Scheib et al., 2018
SN-57 A2 78,48 EUA 4.410+100 Scheib et al., 2018
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Individuo Haplogrupo Qualidade (%) Pais Datagao (Anos AP) Referéncia
SN-58 A2 75,75 EUA 4.410+100 Scheib et al., 2018
SN-59 A2 73,69 EUA 4.430+30 Scheib et al., 2018
SN-60 A2 73,93 EUA 3.960+70 Scheib et al., 2018
CP29 A2+(64)+@153 85,04 Peru 9.240-8.770 Posth et al., 2018

CP8 A2+(64) 79,92 Peru 4.290-4.080 Posth et al., 2018

CUNO008 A2 73,2 Peru 3.370-3.180 Posth et al., 2018
10038 A2+(64)+16129 89,56 Peru 8.730-8.520 Posth et al., 2018
10039 A2+(64) 95,02 Peru 8.580-8.420 Posth et al., 2018
10040 A2+(64)+@16111 87,15 Peru 5.940-5.740 Posth et al., 2018
10238 A2+(64) 76,27 Peru 8.560 Posth et al., 2018

Fonte: autoria propria (2025).
**Haplogrupos obtidos através da pesquisa de referéncia.

O local de origem do haplogrupo mitocondrial A possivelmente pode ter sido a
Asia, entre 37.900 e 43.200 anos AP'’, sendo uma derivagéo do haplogrupo N. Esta
derivagdo apresenta baixa variabilidade genética se comparado com outros
derivados do haplogrupo N, o que pode sugerir que estes individuos passaram por
um processo de rapida queda populacional chamado de “Efeito de gargalo”
(Population bottleneck) ha cerca de 20.000 anos atras. Este haplogrupo é
encontrado com maior frequéncia em individuos nativos-americanos, porém a maior
variabilidade genética esta junto de sua maior populagédo geral, no Leste asiatico.
Este € um grande indicio que tenha surgido nesta regido e migrado para o
continente americano através do extremo leste do continente asiatico (Fagundes et
al., 2008). Este efeito de gargalo pode ter sido evidenciado por meio da migracao de
um ou mais grupos com mesma linhagem via Beringia, que podem ter sofrido conta
de pressdes ambientais, visto que no periodo em que estas populagdes entraram
em um area totalmente nova, o continente americano, em um momento de
glaciacdo. As populagcdes que vieram em dire¢ao ao continente americano podem
ter declinado numericamente, causando essa baixa variabilidade genética.

Como foi exposto na Tabela 10, temos um total de 11 derivagbes do
haplogrupo mitocondrial A classificados pelo Haplogrep 3, juntamente das amostras

classificadas apenas como pertencentes do haplogrupo “A” e um como “A2ao” de

7 YFull MTree 1.02.22517. Disponivel em: https://www.yfull.com/mtree/a/ Acesso em: 04 jan.2025
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acordo com a publicacdo original, sendo estas: A2, A2+(64), A2+(64)+@153,
A2+(64)+@16111, A2+(64)+16129, A2+(64)+16129%, A2a, A2a1, A2ag, A2aq, A2i e
A2v1+152*. Todos os individuos compartiham SNPs em comum até serem
designados ao haplogrupo A2, apds isso eles sao derivagdes destes, a depender da
presenca de certos SNPs. O exemplo mais facil esta com o “A2+(64)”, que por
conter a mutagao 64T € uma derivagao do A2 com uma mutacédo a mais. Quando ha
mais mutagdes em sequéncia o individuo pode ser designado a outro haplogrupo,
como o “A2a”, que contém os SNPs 3330T e 16192T. A figura 12 abaixo especifica
as derivagdes a partir do haplogrupo A encontradas em popula¢gdes americanas de

acordo com a classificagao do Haplogrep 3.
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Figura 12 - Ramificacbes do Haplogrupo DNAmt A. Em azul estdo os haplogrupos presentes nas amostras americanas, sobre as

setas pretas estdo os SNPs chaves para identificar o haplogrupo.
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Fonte: autoria propria (2025).
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O mais recente ancestral comum dos individuos é do haplogrupo A2, que
pode ser encontrado também entre povos falantes das linguas
Chukotko-Kamchatkanas, da regido ao extremo leste da Russia (Tanaka et al.,
2004). Entre os povos Inuites, Na-Dene e a maior parte dos grupos étnicos das
Américas Central e do Norte este € o haplogrupo mais comum, sendo que a maior
diversidade genética esta em povos Inuites e seus vizinhos, os Chukchis, na parte
extrema do nordeste da Sibéria (Tanaka et al., 2004; Derenko et al., 2007; Volodko
et al., 2008).

E possivel observar a presenca de linhagens derivadas do haplogrupo A2 por
todas as Ameéricas, indo de norte a sul. Fazem parte deste haplogrupo os grupos
étnicos: Aché, Arsario, Caiapods, Cayapa, Dogrib, Guarani, Katuena, Oiapis, Surui,
Waiwai, Zapotecas, Zoés e Zoro. Pode também ser encontrada em povos na
Argentina, Colémbia, Cuba, Equador, Estados Unidos, Peru, Republica Dominicana,
Venezuela e povos antigos no Canada (van Oven; Kayser, 2009) juntamente com os
individuos vistos neste trabalho, presentes também no Brasil e Chile.

Devido ao fato de todas as amostras serem derivagdes do haplogrupo A2, é
possivel sugerir que derivam de um mesmo grupo de individuos do sexo bioloégico
feminino que compartilham as mesmas informagdes genéticas. Podendo fazer uma
correlacdo de possivel ancestralidade com povos asiaticos que apresentam maior

diversidade genética dentro deste mesmo haplogrupo.

5.1.2 HAPLOGRUPO DNAmt B

Foram encontrados um total de 25 individuos pertencentes ao haplogrupo
mitocondrial B (tabela 11), estes foram observados em 5 paises: Brasil (3 amostras),
Chile (2), EUA (10), México (4) e Peru (6). As datacdes mais recentes estdo entre
427-134 anos AP, enquanto as mais antigas estdo entre 11.600-11.270 anos AP,
ambas sendo oriundas dos EUA. Apenas duas amostras apresentaram uma
qualidade baixa, a denominada como BC23 apresenta 63,8% de qualidade e IL3,
que nao foi classificado pelo Haplogrep 3, sendo utilizada a classificacdo da

publicagao original. As demais estdo acima de 65% de qualidade.

Tabela 11 - Individuos antigos do haplogrupo mitocondrial B.



Individuo
CcP21
CP22

19056_d
A460
11752

Lovelock3
SC-04
SN-01
SN-09
SN-10
SN-16
SN-52
SN-53

TrailCreek
USR2
BC23

BC27
BC30
MX-01
10041
10237
11357
11484
11485
IL3

Haplogrupo

B2*4
B2
B2
B2b
B2i2
B2a1
B2a
B2a
B2a
B2a
B2a5
B2y
B2a5
B2
B2
B2g1
B2g1
B2g1
B2a5
B2
B2
B2l
B2
B2
B2**

Qualidade (%) Pais
75,94 Brasil
75 Brasil
73,26 Brasil
77,38 Chile
90,02 Chile
75 EUA
74,19 EUA
72,71 EUA
76,16 EUA
77,3 EUA
78,31 EUA
74,96 EUA
77,69 EUA
80,7 EUA
81,09 EUA
63,84 México
75,92 México
71,83 México
71,87 México
80,06 Peru
67 Peru
78,61 Peru
83,84 Peru
81,81 Peru
50 Peru

Datacgao (anos AP)
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Referéncia

9.410-9.090 Posth et al., 2018
9.670-9.490 Posth et al., 2018
1.290-1.080 Posth et al., 2018
4.500 Moreno-Mayar et al., 2018a
650-540 Posth et al., 2018
700 Moreno-Mayar et al., 2018a
508-274 Scheib et al., 2018
N/A Scheib et al., 2018
N/A Scheib et al., 2018
N/A Scheib et al., 2018
650-510 Scheib et al., 2018
634-414 Scheib et al., 2018
427-134 Scheib et al., 2018
10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
11.600-11.270 Moreno-Mayar et al., 2018b
N/A Raghavan et al., 2015
N/A Raghavan et al., 2015
N/A Raghavan et al., 2015
N/A Scheib et al., 2018
8.580-8.420 Posth et al., 2018
920-800 Posth et al., 2018
880 Posth et al., 2018
900-730 Posth et al., 2018
1.160-960 Posth et al., 2018
1830-1850 Santos et al, 2022

Fonte: autoria propria (2025).

**Haplogrupos obtidos através da pesquisa de referéncia.

O haplogrupo mitocondrial B'® tem sua origem ha cerca de 50.000 anos AP,

tendo surgido na Asia derivado do haplogrupo eurasico R. A China apresenta a

maior variabilidade genética deste haplogrupo, visto a quantidade de haplogrupos

derivados e sua primeira diversificagdo provavelmente ocorreu na regiao leste ou

sudeste da Asia (Yao et al., 2001). Sendo o sudeste asiatico a localidade em que o

8 Também pode ser conhecido como B4.
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haplogrupo B € o mais comum entre povos nativos '°, além dos falantes das linguas
Sino-Tibetanas e Austronésias. A derivagcao B2 pode ser observada nas Américas,
tendo sua possivel rota a partir do nordeste Siberiano, através da Beringia, embora
nao seja possivel encontrar o haplogrupo B em populagdes Paleo-Siberianas
(Fagundes et al., 2008), mas o mesmo pode ser observado em povos nativos de
outras regides da Sibéria como os falantes das linguas Mongdlicas, Tungusicas e
Turcomanas (Derenko et al., 2007).

Como pode ser observado na tabela 11, temos presente nas Américas 10
derivacdes do haplogrupo mitocondrial B, sendo estas: B2, B2*4, B2a, B2a1, B2a5,
B2b, B2g1, B2i2, B2| e B2y. Até o B2 os individuos compartiham das mesmas
informagdes genéticas, a presenga de outros SNPs os designa a derivagdes, como
por exemplo: a derivagdo B2b que apresenta o SNP 6755A, que o caracteriza como
pertencente deste haplogrupo. O mesmo pode ser observado em B2l, que conta
com a presenga do SNP 16422C, o caracterizando como uma derivagéo especifica.
A classificagdo de acordo com os SNPs foi realizada com auxilio do Haplogrep 3 e
podem ser observadas suas variagdes de acordo com as mutagdes presentes nos

individuos na figura 13, abaixo.

" ‘DNAmt’ - Haplogroup B. Disponivel em: http://www.ianlogan.co.uk/discussion/hap B.htm. Acesso
em: 06 jan. 2025.



http://www.ianlogan.co.uk/discussion/hap_B.htm
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Figura 13 - Ramificagbes do Haplogrupo DNAmt B. Em azul estdo os haplogrupos presentes nas amostras americanas

antigas, sobre as setas pretas estdo os SNPs chaves para identificar o haplogrupo.
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Fonte: autoria propria (2025).
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O Haplogrupo mitocondrial B2 é encontrada entre povos Aché, Coreguaje,
Gavido, Guarani, Katuena, Quéchua, Waunana, Xavante e povos nativos da
Argentina, Colémbia, Equador, Estados Unidos, Peru, Republica Dominicana (van
Oven; Kayser, 2009) além do Brasil como observado na tabela 11. O haplogrupo
B2*4 aparenta ser uma derivacao local de B2, mas a presenca de apenas uma
amostra dificulta saber se pode ser uma derivagéo global ou local.

O haplogrupo B2b é encontrado em povos Cayapa, Pomo e Xavante, além de
ser presente na Argentina, Colémbia, Equador e Peru; O B2l estd presente no
Equador e Venezuela; B2a1 e B2a5 podem ser encontrados no Canada, EUA e
México; B2g1 pode ser encontrada no México e EUA. B2i2 no Chile; B2l na
Venezuela e Equador e; B2y na América do Sul, mais especificamente nos Andes e
no Peru (van Oven; Kayser, 2009). Entretanto, algumas amostras foram encontradas
em outras localidades, como a presenca do Haplogrupo B2b no Chile, juntamente
com o B2l no Peru e B2y nos EUA.

Embora o haplogrupo mitocondrial B seja encontrado em amostras de
diversas populagdes siberianas, o haplogrupo que seria geneticamente mais
proximo ao B2 americano seria o B4b1, que pode ser encontrado em populacgdes do
Sul da China e do Sudeste Asiatico, em especial Filipinos e falantes Austronésios da
Indonésia oriental e aborigenes de Taiwan e Hainan (Mona et al., 2009; Kristina et
al., 2010; Peng et al., 2011).

5.1.3 HAPLOGRUPO DNAmt C

Este haplogrupo conta com um total de 54 individuos oriundos de 7 paises
(tabela 12), sendo estes: Argentina (com 6 individuos), Brasil (6), Canada (11), Chile
(5), EUA (17), México (6) e Peru (3). A amostra mais recente esta entre 508-276
anos AP, enquanto a mais antiga esta entre 11.600-11.270 anos AP, sendo ambas
dos EUA. As amostras que apresentaram menor qualidade foram: IL7 (50%), LU-01
(com 58,6%), LU-03 (63,8%), LU-05 (56%), BC28 (59,6%), MA575 (60.9%) e CK-02

(64,1%). As demais apresentaram qualidade superior a 65%.

Tabela 12 - Individuos antigos do haplogrupo mitocondrial C.
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Individuo Haplogrupo Qualidade (%) Pais Datacao (anos AP) Referéncia
Aconcagua |C1 b 81 Argentina 500 Moreno-Mayar et al., 2018a
11748 |C1 c 85,22 Argentina 7.330-6.950 Posth et al., 2018
12230 |C 95,63 Argentina 8.960-8.380 Posth et al., 2018
12232 |C 96,65 Argentina 8.520-8.200 Posth et al., 2018
17090 |C1 c 86,88 Argentina 7.330-6.950 Posth et al., 2018
18349 |C 92 Argentina 6.780-6.650 Posth et al., 2018
Brazil-2 |C1 b N/A*** Brasil 981123 Santos et al, 2022
CP19 |C1d1 70,77 Brasil 10.160-9.600 Posth et al., 2018
19054_d |C1c 69,04 Brasil 2.030-1.830 Posth et al., 2018
19055_d |C1c 68,82 Brasil 1.990-1.750 Posth et al., 2018
19057_d |C1c 79,45 Brasil 2.340-2.100 Posth et al., 2018
19058_d |C1c 78,11 Brasil 2.340-2.100 Posth et al., 2018
CK-01 |C 68,23 Canada N/A Scheib et al., 2018
CK-02 |C1d1*6 64,13 Canada 662-536 Scheib et al., 2018
CK-04 |C** N/A Canada N/A Scheib et al., 2018
CK-08 |C1 b*4 65,04 Canada N/A Scheib et al., 2018
CK-10 |C1 b5a 65,81 Canada N/A Scheib et al., 2018
CK-13 |C1 b*4 74,48 Canada 4.853-4.837 Scheib et al., 2018
LU-01 |C 58,61 Canada N/A Scheib et al., 2018
LU-03 |05d1 63,85 Canada N/A Scheib et al., 2018
LU-05 |C1 b*4 55,6 Canada N/A Scheib et al., 2018
LU-06 |C1d1a1 68,62 Canada N/A Scheib et al., 2018
RM-85 |C1c*5 78,01 Canada 550-450 Scheib et al., 2018
895 [ 83,8 Chile N/A Raghavan et al., 2015
5832 |C108 85 Chile 6.500 Moreno-Mayar et al., 2018a
111974 |C 93,84 Chile 11.140-10.730 Posth et al., 2018
11753 |C 95,71 Chile 5.310-4.870 Posth et al., 2018
MAS575 [ 60,93 Chile N/A Raghavan et al., 2015
Ala1 |C 86,75 EUA N/A Scheib et al., 2018
CT-01 |C1 b 85,78 EUA 425-349 Scheib et al., 2018
CT-02 |C1c+195* 66,22 EUA N/A Scheib et al., 2018
SC-01 |C1 b 78,71 EUA N/A Scheib et al., 2018
SC-03 |C 79,03 EUA 665-485 Scheib et al., 2018
SC-05 |C 78,07 EUA 760-561 Scheib et al., 2018
SC-06 |C1 b 69,94 EUA N/A Scheib et al., 2018
SC-07 |C1 b 78 EUA N/A Scheib et al., 2018
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Individuo Haplogrupo Qualidade (%) Pais Datagao (anos AP) Referéncia
SN-03 C1b 79,37 EUA 1.246-974 Scheib et al., 2018
SN-12 C1b 76,33 EUA 870-643 Scheib et al., 2018
SN-13 C 74,46 EUA 508-276 Scheib et al., 2018
SN-15 C1b 80,88 EUA 1.491-1.252 Scheib et al., 2018
SN-38 C1b 80,7 EUA N/A Scheib et al., 2018
SN-43 C 73,98 EUA 2.202-1.888 Scheib et al., 2018
SN-50 C1b 77,89 EUA 1.126-826 Scheib et al., 2018
SN-51 C1b 77,44 EUA 1.171-888 Scheib et al., 2018
USR1 C1b 90,84 EUA 11.600-11.270 Moreno-Mayar et al., 2018b

B-03 C1b11*1 82,93 México N/A Scheib et al., 2018
B-04 C 77,25 México N/A Scheib et al., 2018
BC28 C 59,67 México N/A Raghavan et al., 2015
BC29 C1c1b 76,1 México N/A Raghavan et al., 2015
F9 C1cla 83,22 México N/A Raghavan et al., 2015
MOM®6 C1b11 79,57 México N/A Raghavan et al., 2015
12261 C 92,74 Peru 4.230-3.980 Posth et al., 2018
12551 C 95,22 Peru 910-740 Posth et al., 2018
IL7 C1b** 50 Peru 1830-1850 Santos et al, 2022

Fonte: autoria propria (2025).

**Haplogrupos obtidos através da pesquisa de referéncia.
***Valores apresentados na publicagao original: 3.6% de contaminagéo, 11.65% de DNA Enddgeno e

Mean read depth 10.67. Estimado originalmente com Haplocheck (Santos et al., 2022).

A origem deste haplogrupo esta vinculada a regido Oriental da Asia, tendo
surgido provavelmente entre 27.370 anos AP e 21.700 anos AP, sendo uma
derivacdo do haplogrupo CZ (van Oven; Kayser, 2009; Derenko et al., 2010). O
Nordeste Asiatico, juntamente com a Sibéria e as Américas contam com a presenca
deste haplogrupo, sendo frequentemente observado em populacdes do Artico
Siberiano, como os Coriacos, Dolgans, Evenkis, Evens, lacutos, Nganasans e
Yukaghir (Volodko et al., 2008; Duggan et al., 2013; Fedorova et al., 2013).

Na figura 14 abaixo, podemos observar as derivagdes do haplogrupo
mitocondrial C, classificados pelo Haplogrep 3 de acordo com a presenga de SNPs
caracteristicos. Até o haplogrupo C todos os individuos partiiham das mesmas
mutacoes, sendo possivel observar derivagbes de acordo com a presenga de novos

SNPs. A derivacao C5d1 apresenta uma diferenca de apenas 1% na classificagao
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do Haplogrep 3 para a classificagdo como C1d1a, que foi encontrado com maior
confiabilidade no sitio em que as amostras foram coletadas. Enquanto o classificado
como C1b*4 possui uma baixa taxa de qualidade (56%), mesmo que apresente o
SNP 10031C que é um dos chave para caracterizar o haplogrupo. Ambas amostras
sao do sitio Canadense Lucier e ndo possuem datagoes.

Figura 14 - Ramificagbes do Haplogrupo DNAmt C. Em azul estdo os
haplogrupos presentes nas amostras americanas antigas, sobre as setas pretas
estdo os SNPs chaves para identificar o haplogrupo.

1415A
S95.1C 8188G

5
16288C . 16093C -C5+16093 15080G . 16390A .CSdl

115C
3438A
4928C
13500C

15929G _ (N

194T!
1415A 6297C

16051G i 194T 7697A ( c1d1 7343G 14305A
9686C
10031C I
=

290d 6086C

291d 8149G

16295T 12172G

Clllpii=l

11989G

16325C
15119A 1005C
SR C1b5 Clb5a
16114T 203A
1888A 204C

o Clc SEE Clc+195 S @lchl95%

150T

152C
4702G
7853A

15007T

Clc*5
12978G

Fonte: autoria propria (2025).

O haplogrupo mitocondrial C pode ser encontrado em Bascortostdao, na

Russia, China, india, Coreia (van Oven; Kayser, 2009; He et al., 2023), Argentina,
Canada, Chile, EUA, México e Peru.
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O haplogrupo C1b e suas derivagdes (C1b*4, C1b11 e C1b11*1) foram
observadas entre popula¢des da Argentina, Brasil, Canada, EUA e México. O C1ce
derivagbes (C1c*5, C1c+195%, Cicla, C1clb e C1c8) foram encontrados em
populagdes da Argentina, Brasil, Canada, Chile, EUA e México.

C1d aparece em populagdes da Argentina, Canada, Colémbia, México e EUA
(Perego et al, 2010; Malhi et al., 2010; Kumar et al., 2011). Entretanto, apenas
derivagées como C1d1 e derivados (C1d1*6 e C1d1a1) foram observados no Brasil

e no Canada.

5.1.4 HAPLOGRUPO DNAmt D

O haplogrupo mitocondrial D apresenta um total de 56 individuos (tabela 13),
advindos de 8 paises, sendo estes: Argentina (2 individuos), Belize (3), Brasil (7),
Canada (4), Chile (10), EUA (27), Groenléndia (1) e Peru (2). A datagcdo das
amostras vai desde 12.722-12.590 anos AP até 470-10 anos AP. Ambas amostras
sdo de sitios estadunidenses. Apenas uma amostra do Chile apresenta datacéo,
enquanto o México, com apenas uma amostra, ndo possui datagdo. As amostras
que apresentam menor qualidade s&o: 11126 (59,5%), 11128 (62%), IL2 (50%),
Saqqgaq (50%), Sumidouro5 (50%) e Sumidouro 8 (59%). Sendo as com 50% néao
classificadas pelo Haplogrep 3 e tendo suas informacgbes obtidas através das

pesquisas fonte. As demais apresentam qualidade superior a 65%.

Tabela 13 - Individuos antigos do haplogrupo mitocondrial D.

Individuo Haplogrupo Qualidade (%) Pais Datacao anos (AP) Referéncia
10309 D4 81,34 Argentina 7.800-7.500 Posth et al., 2018
17086 D1g 87,49 Argentina 7.920-7.660 Posth et al., 2018
13443 D4h3a 98,59 Belize 9.430-9.140 Posth et al., 2018
15456 D1 95,16 Belize 7.440-7.310 Posth et al., 2018
15457 D1 95,16 Belize 7.460-7.320 Posth et al., 2018
CP23 D4h3a5 86,6 Brasil 9.550 Posth et al., 2018
MOS001 D4h3a5 78,03 Brasil 6.900-6.680 Posth et al., 2018
Sumidouro4 |D1 78,11 Brasil >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
Sumidouro5 |D4h3a** 50 Brasil >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a

Sumidouro6 D1 78,43 Brasil >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
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Individuo Haplogrupo Qualidade (%) Pais Datagao anos (AP) Referéncia
Sumidouro7 D1 79,41 Brasil >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
Sumidouro8 |D4h1a 59 Brasil >10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a

300 D1 86,51 Canada 1.240-800 Lindo et al., 2016
318 D** N/A Canada 1.170-800 Lindo et al., 2016
939 D4h3a7 M Canada 6.260-5.890 Raghavan et al., 2015
110427 D2a1 92,48 Canada 1.900-1.610 Flegontov et al., 2019
890 D4h3a5* 94,7 Chile N/A Raghavan et al., 2015
894 D4h3a5* 91,26 Chile N/A Raghavan et al., 2015
AM71 D4h3a5* 87,79 Chile N/A Raghavan et al., 2015
11754 D4h3a1a2 99,58 Chile 910-740 Posth et al., 2018
MA572 D4h3a5* 76,95 Chile N/A Raghavan et al., 2015
MA577 D4 82,05 Chile N/A Raghavan et al., 2015
Nré6 D4h3a5* 87,69 Chile N/A Raghavan et al., 2015
Nr72 D4h3a5* 88,71 Chile N/A Raghavan et al., 2015
Nr73 D1g 84,02 Chile N/A Raghavan et al., 2015
Nr74 D4h3a5* 92,56 Chile N/A Raghavan et al., 2015
Saqqaq D2a** 50*** Groenlandia 4.170-3.600 Rasmussen et al., 2010
AHUR2064 D1 92 EUA 10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
AHUR770c D1 96,16 EUA 10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
Anzick-1 D4h3a 94,38 EUA 12.722-12.590 Rasmussen et al., 2014a
10712 D2a1 88,96 EUA 1.260-870 Flegontov et al., 2019
10719 D2a1a 96,18 EUA 700-310 Flegontov et al., 2019
10721 D2a1a 89,37 EUA 2.300-1.840 Flegontov et al., 2019
11118 D2a1a 94,58 EUA 500-130 Flegontov et al., 2019
1124 D2a 82,92 EUA 470--10 Flegontov et al., 2019
11125 D2a1a 96,18 EUA 710-440 Flegontov et al., 2019
11126 D4j1a2 59,54 EUA 1.220-710 Flegontov et al., 2019
1127 D2a1a 96,18 EUA 600-270 Flegontov et al., 2019
11128 D4 62,08 EUA 560-250 Flegontov et al., 2019
11129 D2a1a 96,18 EUA 560-230 Flegontov et al., 2019

Lovelock1 D1 90 EUA 2.000 Moreno-Mayar et al., 2018a

Lovelock2 D1 90,3 EUA 1.900 Moreno-Mayar et al., 2018a

Lovelock4 D1 84,36 EUA 1.800 Moreno-Mayar et al., 2018a

NC D1 86,43 EUA 1.390-1.300 Scheib et al., 2018
PS-02 D1 76,41 EUA N/A Scheib et al., 2018

PS-04 D1 72,4 EUA N/A Scheib et al., 2018
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Individuo Haplogrupo Qualidade (%) Pais Datagao anos (AP) Referéncia
PS-06 D1 77,65 EUA 1.522-1.414 Scheib et al., 2018
PS-07 D1 78,71 EUA 1.522-1.423 Scheib et al., 2018
PS-17 D1 78,71 EUA N/A Scheib et al., 2018
PS-18 D1 80,1 EUA N/A Scheib et al., 2018
PS-23 D1 66,59 EUA N/A Scheib et al., 2018
PS-26 D1 77,77 EUA N/A Scheib et al., 2018

Shuka Kaa D4h3a 85,09 EUA ~10.300 Lindo et al., 2017
SN-11 D1 80,63 EUA 714-517 Scheib et al., 2018
11742 D1 95,11 Peru 880 Posth et al., 2018

IL2 D1** 50 Peru 1830-1850 Santos et al, 2022

Fonte: autoria propria (2025).
**Haplogrupos obtidos através da pesquisa de referéncia.
***A amostra ndo passou no filtro de qualidade na pesquisa fonte por ndo conter SNPs suficientes e

néo foi classificada de forma satisfatoria pelo Haplogrep 3, tendo apenas 50% de qualidade..

O haplogrupo mitocondrial D, tem como possivel origem a regido da Asia
Oriental, sendo derivado do haplogrupo M em algum momento entre 60.000-40.000
anos AP, periodo do Pleistoceno Tardio, anterior ao Ultimo Maximo Glacial e o
povoamento das Américas (Soares et al., 2009; van Oven; Kayser, 2009) através da
Beringia. Em populagdes contemporaneas este haplogrupo pode ser encontrado na
regido central e nordeste da Asia (Comas et al., 2004; Pimenoff et al., 2008),
enquanto nas Américas a derivagdo D4 € uma das 5 principais entre povos nativos.
O haplogrupo D1 é uma das derivagdes de D4 que podem ser encontradas ao longo
destes continentes, sendo também possivel de ser encontrada entre populacdes
atuais do Nordeste Asiatico (Helgason et al., 2006; van Oven; Kayser, 2009).

A figura 15 abaixo apresenta os caminhos em que o haplogrupo D4 vai
sendo derivado de acordo com as mutagdes particulares de cada linhagem, com a
utilizacdo do Haplogrep 3 é possivel classificar as amostras em 13 haplogrupos. Até
o D4 os individuos partiiham dos mesmos SNPs e a partir de cada mutagdo nova
gerada vao sendo designados para outros grupos de acordo com as mutagdes
particulares deles. Por exemplo: a presenga dos SNPs 2092T e 16325C indicam que
o individuo pertence ao haplogrupo D1, derivado do D4. Se houver também a
presenca dos SNPs 8116G e 16187T o individuo pode ser da derivagédo D1g.

De acordo com as mutacbes podem ser observadas derivagdes locais e

globais. Mais uma vez é necessario pontuar que nem sempre as amostras
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apresentarao todos os SNPs por conta de estarem degradadas pelo processo de
decomposicdo dos tecidos organicos dos individuos, este € o motivo que o

Haplogrep 3 quantifica a qualidade das amostras de acordo com a presenga de
SNPs chave.
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Figura 15 - Ramificagbes do Haplogrupo DNAmt D. Em azul estao os haplogrupos presentes nas amostras americanas

antigas, sobre as setas pretas estdo os SNPs chaves para identificar o haplogrupo.
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Fonte: autoria propria (2025).



89

Como observado na figura 15, temos os haplogrupos D4, que pode ser
encontrado na China, Coreia, Japdo, Tailandia, USA, Russia, Geodrgia, Iraque,
Turquia, Grécia (van Oven; Kayser, 2009; He et al., 2023), Argentina e Chile. Todos
os demais haplogrupos sao derivagdes de D4,

Podemos observar na faixa do meio D2a, D2a1 e D2a1a, que podem ser
encontrados da regido entre o Alaska e o Canada (van Oven; Kayser, 2009). As
amostras que foram designadas a estes haplogrupos séo todas da regido do Alaska.

Abaixo de D4 vemos as derivagbes D1, que € encontrado nas Ameéricas e
D1g que é referente ao Cone Sul da América do Sul (van Oven; Kayser, 2009), nas
amostras trabalhadas podemos encontrar o haplogrupo D1 em Belize, Brasil,
Canada, EUA e Peru. Enquanto D1g foi encontrado na regido do Cone Sul, mais
especificamente na Argentina e no Chile.

O haplogrupo D4h possui outras 6 derivagbes que foram encontradas nas
amostras, comegando por D4h1a, que € encontrado entre populacdes da China e
Coreia. Dh3a é observado na Tailandia?®, D4h3a1a2 no Chile, e a amostra
trabalhada também é da area. D4h3a5 esta presente em povos da Argentina, Chile e
Peru. D4h3a7 aparece em povos antigos do Canada, e a amostra referente a este
grupo também é da localidade. Outra amostra fora desta sequéncia € D4j1a2, que
foi constatada a presenca entre povos do Tibet e no Ladaque, no extremo norte da
india (van Oven; Kayser, 2009). Nas amostras os haplogrupos D4h1a foi observado
no Brasil; Dh3a em povos de Belize e EUA; D4h3a5 foi encontrado no Brasil e sua
derivacdo D4h3a5* no Chile e; D4j1a2 foi encontrado também em uma amostra dos
EUA.

5.1.5 HAPLOGRUPO DNAmt H

Um total de 7 individuos (tabela 14) do haplogrupo mitocondrial H foram
encontrados no Canada e EUA, com 4 e 3 amostras, respectivamente. A amostra
mais antiga esta datada entre 1.890-1.410 anos AP, enquanto a mais recente esta
entre 695-656 anos AP, ambas do Canada. Todas as amostras dos EUA n&o
possuem datagdes. As amostras CK-03, com qualidade de 59,2% e 406 com 56,4%,

sdo as Unicas amostras que contam com qualidade inferior a 65%.

20 Derenko et al., 2010.



Tabela 14 - Individuos antigos do haplogrupo mitocondrial H.
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Individuo Haplogrupo Qualidade (%) Pais Datacao (anos AP) Referéncia
311 H2a2 67,3 Canada 1.670-1.280 Lindo et al., 2016
406 HV 56,43 Canada N/A Lindo et al., 2016
507 H2a2a 67,45 Canada 1.890-1.410 Lindo et al., 2016

CK-03 H2a2a 59,19 Canada 695-656 Scheib et al., 2018
PS-12 H2a 74,29 EUA N/A Scheib et al., 2018
PS-13 H2a2a 70,6 EUA N/A Scheib et al., 2018
PS-30 H2a2 67,3 EUA N/A Scheib et al., 2018

Fonte: autoria propria (2025).

O local de origem do haplogrupo mitocondrial H é creditado como sendo o
Sudoeste Asiatico, proximo do que seria a atual Siria, entre 20.000 e 25.000 anos
AP, sendo uma derivacao direta do HV (Achilli et al., 2004), que teria se originado no
Leste Asiatico, pelo Oriente Proximo ou Caucaso, com datagdes anteriores a 24.000
anos AP (Malyarchuk et al., 2008). A distribuicdo de HV esta principalmente no
Sudoeste Asiatico, Asia Central, Europa Meridional, Europa Oriental e porcdo Norte
da Africa (Kujanova et al., 2009). J4 o H é predominantemente encontrado na
Europa, teria migrado em direcdo ao Oriente Proximo e Caucaso do Sul, migragdes
posteriores para Ibéria sugerem que este haplogrupo tenha chegado na Europa
antes do Ultimo Maximo Glacial, além de partes da Africa, Sibéria e Asia Interior. A
composic¢ao atual das linhagens matrilineares da Europa derivadas de H s&o cerca
de 40% (Achilli et al., 2004).

Na tabela (14) acima é possivel observar um total de 5 haplogrupos que
foram classificados de acordo com os SNPs restantes pelo Haplogrep 3, sendo um
do ancestral HV e 3 derivados de H: H2a, H2a2, H2a2a. A figura 16 abaixo mostra
os processos de ramificagdo do haplogrupo ancestral aos derivados, em contraponto
as outras imagens de derivagdes dos haplogrupos, esta segue a ordem contraria,

sendo a derivagao H2a2a1 o ponto inicial e seguimento para o HV que € o ancestral.
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Figura 16 - Ramificagbes do Haplogrupo DNAmt H. Em azul estao os
haplogrupos presentes nas amostras americanas antigas, sobre as setas pretas
estdo os SNPs chaves para identificar o haplogrupo.
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Fonte: autoria propria (2025).

O motivo no qual esta ramificagdo pode parecer estranho quando se
comparado com as outras imagens se da ao fato da ordem em que a classificagao &
realizada, visto que o rCRS (revised Cambridge Reference Sequence) na sua verséao
NC 012920%" é o genoma de referéncia utilizado pelo Haplogrep 3, o genoma de
referéncia € do haplogrupo mitocondrial H2a2a1. Compilado por um grupo liderado
pelo pesquisador Frederick Sanger, vencedor do Nobel de Quimica por duas vezes,
na Universidade de Cambridge. Nos anos 1970 o genoma mitocondrial de uma
pessoa do sexo biolégico femino descendente de europeus foi sequenciado,
gerando um resultado que contém 16.569 pares de base, sua publicagdo aconteceu
em 1981, foi revisado e corrigido em 1999, a partir de uma publicagdo de Andrews
et al., 1999 (Anderson et al., 1981; Behar et al., 2012; Aulicino, 2013).

E bastante inesperado encontrar individuos destes haplogrupos nas
Américas, embora possa ser encontrado em populagdes atuais derivagbes do
haplogrupo HV (especificamente HV0* nos EUA) e H2a (van Oven; Kayser, 2009;
Rishishwar; Jordan, 2017), ndo foram encontradas amostras antigas destes em
populagdes Americanas, além das vistas na tabela 14. A presenga do haplogrupo H
em populagdes pds-contato pode estar vinculada pelas ondas migratérias durante os
periodos das grandes navegagdes, onde individuos com este haplogrupo passaram
a habitar o continente. Entretanto, sua presenca anterior no continente, como pode
observado nas amostras vindas do Canada que possuem datacdes, pode indicar
que teriam vindo de um outro fluxo migratério anterior. Sendo possivel imaginar uma
rota anterior do mesmo sentido, da Europa para América do Norte, via parte Norte

do Oceano Atlantico.

4.1.6 OUTROS HAPLOGRUPOS DNAmt

Z'National Center for Biotechnology Information. Disponivel em:
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_012920.1 Acesso em 20 Jan. 2025.
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Além dos haplogrupos mitocondriais anteriores foram encontrados outros 6
haplogrupos (tabela 15) com baixa frequéncia se comparado com os demais. S&o
eles: L4, M, M46, N, N13, R, U4c1a e X2a. As amostras sao referentes a 4 paises:
Argentina, Canada, EUA e México. Apenas 3 amostras contam com datagdes, sendo
uma da Argentina e duas dos EUA, a mais antiga esta entre 8.400-8.690 anos AP e
a mais recente esta entre 316-288 anos AP, ambas sao dos EUA. A qualidade das
amostras SN-45, CK-07, SN-31 e LU-04 estdo todas muito proximas do 55%, sendo
que o Haplogrep 3 refere-se a 50% quando nao é possivel encontrar um haplogrupo
de acordo com os SNPs restantes, embora tenham SNPs eles ndo sao suficientes
para designar com confianga, desta forma a presenca destes haplogrupos nas

Ameéricas sera desconsiderada nesta pesquisa.

Tabela 15 - Individuos de outros haplogrupos mitocondriais.

Individuo Haplogrupo Qualidade (%) Pais Datacéo Referéncia
18348 R 83,7 Argentina 6.960-6.790 Posth et al., 2018
CK-07 M46 55,44 Canada N/A Scheib et al., 2018
LU-04 N13 54,71 Canada N/A Scheib et al., 2018

Kennewick X2a 77,91 EUA 8.400-8.690 Rasmussen et al., 2015
PS-34 R 74,61 EUA N/A Scheib et al., 2018
SN-31 N 56,92 EUA N/A Scheib et al., 2018
SN-45 L4 56,29 EUA N/A Scheib et al., 2018
us-14 Udcla 71,06 EUA 316-288 Scheib et al., 2018
BC25 M 76,44 México N/A Raghavan et al., 2015

Fonte: autoria propria (2025).

Dentre estas amostras o haplogrupo mitocondrial que seria esperado seria o
X2a, que € um dos haplogrupos 5 principais entre povos nativos americanos,
juntamente com derivagbes de A, B, C e D (Jablonski, 2002; Achilli et al., 2008). A
origem do haplogrupo X possivelmente foi entre 45.000 e 20.000 anos AP, vindo da
area leste do Mar Mediterréneo (Soares et al., 2009; Havas Augustin et al., 2023). A
derivagdo para os grupos X1 e X2 aconteceu por entre 30.000 e 20.000 anos AP,
ocorrendo em populagdes que podem ter migrado da Sibéria, juntamente com os
demais 4 haplogrupos mitocondriais comumente encontrados nas Américas (Raff;
Bolnick, 2015). O individuo denominado de Kennewick, viveu durante o Holoceno

inicial (entre 8.400 e 8.690 anos AP), no que hoje é o estado de Washington
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(Rasmussen et al., 2015), foi o unico utilizado nesta pesquisa que seria referente a
este haplogrupo. A presenga deste genoma é esperada de ser encontrada nos EUA.

Partindo para os haplogrupos mitocondriais que eram inesperados de serem
encontrados em individuos americanos, com uma boa qualidade na amostra, temos
M, R e U4c1a. Por ordem alfabética temos o haplogrupo M, vindo da amostra sem
datagdo denominada BC25, vinda do sitio Piedra Gorda, no México. O haplogrupo M
tem sua origem entre 50.000 e 65.000 anos AP, possivelmente no Sudoeste Asiatico,
Sul da Asia, Sudeste Asiatico ou Africa Oriental (Rajkumar et al., 2005;
Chandrasekar et al., 2009; Soares et al., 2012; Marrero et al., 2016; Vai et al., 2019).
E um haplogrupo ancestral de duas linhagens americanas C e D, que também
existem na regido Norte da Eurasia (van Oven; Kayser, 2009). E uma grande
incognita o motivo deste haplogrupo ser encontrado na América do Norte, a falta de
datacdo da amostra acaba sendo mais um empecilho para que haja alguma
interpretacéo deste dado com maior fundamentagéo.

Juntamente com esta amostra temos os individuos 18348, vindo da Argentina
entre 6.960 e 6.790 anos AP e PS-34, vindo dos EUA, sem datacdo absoluta.
Ambos sado pertencentes ao Haplogrupo mitocondrial R. O surgimento deste
haplogrupo foi entre 70.000 e 50.000 anos AP, no Sudoeste Asiatico (Soares et al.,
2009; Larruga, 2017), sendo associado com o curso de migragao costeira do Leste
Africano para Oeste, Sul e Sudeste asiatico (Karmin, 2005), foi observado que no sul
da india ha uma maior diversidade quando se comparado com outras regides, o que
sugere que seria um haplogrupo nativo do local (Maji; Krithika; Vasul, 2008), a
presenca do derivado R* foi encontrada na Sibéria, no féssil do Ust'-Ishim man, com
datagao de 45.000 anos AP (Marrero et al., 2016; Larruga; et al., 2017). Durante as
pesquisas de Leal (2021) foi evidenciado a presenca do individuo argentino 18348,
que novamente apareceu aqui junto com o individuo estadunidense PS-34. A
presengca do haplogrupo aumenta em numeros o que fornece uma maior
fundamentacgao sobre sua presenca nas Américas, mas ainda permanece baixa para
ser possivel fazer quaisquer correlagdes diretas.

Por fim temos o individuo US-14, vinda dos EUA, entre 316-288 anos AP. O
haplogrupo mitocondrial ao qual foi designado € o U4c1a. A origem do haplogrupo
mitocondrial U é por volta de 46,500 + 3,300 anos AP, provavelmente no Leste
Asiatico, sendo uma derivagao do ancestral R (van Oven; Kayser, 2009; Behar et al.,

2012; Hervella et al., 2016). A derivacao U4c1, encontrada no individuo, pode ser



94

observada também em um individuo Ibero-Maurisiano denominado de “TafXlXa” com
datagao entre 23.000 e 10.800 anos AP, no sitio pré-histérico Taforalt (Secher et al.,
2014; Kefi et al., 2018). A presencga deste individuo nas américas em datagdes tao
recentes pode refletir o fluxo migratério que ocorreu durante o periodo das grandes
navegacgOes, entretanto seria necessario investigar mais a fundo sobre carga
genética do individuo para levantar hipoteses sobre como este haplogrupo
mitocondrial foi encontrado nos EUA.

O mesmo pode ser considerado com os demais individuos abordados neste
topico, € necessario encontrar outros individuos para elaborar possiveis rotas
migratorias e fazer uma investigagdo mais a fundo para compreender o processo de
migragado destes haplogrupos para as Américas. Uma analise dos 22 cromossomos
dos individuos pode elucidar sobre as questbes levantadas, visto que apenas os
individuos Kennewick e 18348 possuem o cromossomo Y como uma outra fonte de

informagdes sobre as linhagens paternas.

5.2 HAPLOGRUPOS DNAy

No capitulo 1 podemos observar que a presenga esperada de haplogrupos do
cromossomo Y nas Américas esta atrelada as seguintes linhagens: C??, K, P, Q, e R,
mais precisamente as suas derivagdes: C2, K2*, P1, Q1a3a, Q1a3al e R1b. A
presenca destes haplogrupos em regides proximas a Beringia, juntamente com a
presenca de haplogrupos derivados destes (YFull, 2024) pode apontar uma
concordancia com as teorias atuais de migragdo por meio da travessia da ponte de
gelo que conectava os continentes Americano e Asiatico.

Em partes o que é tido como padrao foi observado na presente pesquisa,
podemos encontrar os haplogrupos C, Q, e R, juntamente com suas derivagdes.
Entretanto, junto com estes haplogrupos podemos também observar a presenga de
outros (e seus derivados) que ndo eram esperados para os continentes, sao eles:
CT, E, I, J, N e A0000. Este ultimo é um haplogrupo referente a outra espécie
humana, os denisovanos. Mais uma vez é necessario fazer a pontuacao que nem
todos os individuos possuem o cromossomo Y, logo isto afetara a quantidade de

individuos se comparado com os haplogrupos mitocondriais. Todas as amostras

2 & (2009) - Tradugéo livre da publicagdo em japonés da Sakiyatani Mitsuru pela Bensei
Publishing em 2009.
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foram analisadas a partir do software Y-Lineage Tracker e as que continham as
informagdes genéticas do cromossomo Y, serdo dispostas em tabelas no decorrer
das proximas paginas. A classificagcdo do software leva em conta os STRs dos
individuos, que pode resultar em resultados diferentes das fontes originais, essa
discrepancia também pode ser ocasionada para além do funcionamento da
ferramenta e indicar uma contaminacdo na informacgao que foi lida e classificada,
justificando assim a diferenca na classificacdo, na Tabela Suplementar S2 as
informagdes de classificagcdo pelo Y-Lineage Tracker podem ser observadas,
enquanto na S3 as informagdes originais de classificagdo em paralelo com as desta

pesquisa estdo expostas.

5.2.1 HAPLOGRUPO DNAy C

Foram designadas um total de 4 amostras para este haplogrupo de DNAy
(tabela 16), sendo 1 vinda do Brasil e 3 do Canada. Apenas uma de cada pais
possui datacdo, sendo a mais antiga vinda do Brasil, com datagdo entre
10.160-9.600 anos AP e a mais recente vinda do Canada entre 1.890-1.410 anos
AP.

Tabela 16 - Individuos do haplogrupo de DNAy C.

Individuo Haplogrupo Pais Datagéo (anos AP) Referéncia
507 C2a Canada 1.890-1.410 Lindo et al., 2016
516 C2a Canada N/A Lindo et al., 2016
532 C2a Canada N/A Lindo et al., 2016

CP19 Cc Brasil 10.160-9.600 Posth et al., 2018

Fonte: autoria propria (2025).

O haplogrupo C tem sua possivel origem no Sudoeste Asiatico, ha cerca de
53.000 anos AP, durante as migragbes para fora da Africa. Derivando-se do
haplogrupo CF, paralelamente com o F (fig. 17). Sua presenga pode ser observada
em muitos povos indigenas do Leste Asiatico, Asia Central, Sibéria, América do
Norte e Australia, assim como populacdes europeias, do Levante e, posteriormente,
do Japao. Sua definicdo € realizada pela presenca dos SNPs M130/RPS4Y771,
P184, P255 e P260 (Mitsuru, 2009%; Zhong et al., 2010). O outro haplogrupo

B BRI (2009) - Tradugéo livre da publicagdo em japonés da Sakiyatani Mitsuru pela Bensei
Publishing em 2009.
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encontrado C2a, € uma derivagao de C, que contém os SNPs L1373 e F1396 como
caracteristicos. Pode ser encontrado em populagdes desde a Asia Central através
do Norte Asiatico até as Américas, sendo encontrado raramente em populagdes
vizinhas, como na Europa e Leste Asiatico. Na América do Sul pode ser encontrado
em populagdes viventes, também pode ser observado em individuos arqueoldgicos

assim como acontece em sitios na Sibéria (YFull, 2024).

Figura 17 - Ramificagbes do Haplogrupo DNAy C. Em azul estdo os haplogrupos
presentes nas amostras americanas antigas, do lado esquerdo esta a cronologia que
surgiu (a cada mil anos (kya)).
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Fonte: Adaptado de Hallast et al. (2020).

Podemos observar que C e derivagdes (como C2a) s&o haplogrupos ja
esperados de serem encontrados nas Américas, a presenca de C base é estimada
entre 6.000 e 8.000 anos AP, sendo levada pelos falantes das linguas Na-Dene
através do noroeste da costa do Pacifico da América do Norte (Mitsuru, 2009%).

Entretanto o C base pode ser encontrado na América do Sul com datagdes

bem anteriores entre 10.160-9.600 anos AP, podem indicar uma possivel migragcao

2B A3 (2009) - Tradugéo livre da publicagéo em japonés da Sakiyatani Mitsuru pela Bensei
Publishing em 2009.
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anterior ou por outros caminhos, que ndo a Beringia. E dificil compor ideias com
uma quantidade baixa de amostras, sendo necessario aguardar novos dados
surgirem para haver uma correlagdo. Embora seja um haplogrupo presente nas
Américas, sua presenca nesta pesquisa foi diminuta se comparado com outros
haplogrupos esperados.

C2a é uma das duas divisbes primarias do haplogrupo C2-217, sendo esta
chamada de “ramificagdo do norte”, justamente pelo rumo em que esta derivagéo se
originou nos processos migratérios (Mao et al., 2021). Dos individuos C2a apenas 1
possui datacao entre 1.890 e 1.410 anos AP, mas todos compartilham o mesmo
espaco geografico, vindo do sitio GbTo-36, o que torna forte a sugestdo de serem
fizeram parte da mesma linhagem vinda de um ou mais individuos com as mesmas

informacdes do cromossomo Y.

5.2.2 HAPLOGRUPO DNAy Q

Apos uma sequéncia de haplogrupos que nao sao encontrados no continente
americano, temos o haplogrupo do DNAy Q, que é um dos caracteristicos de serem
encontrados em populagdes americanas. Tal quantidade se reflete nos numeros
absolutos entre as amostras, sendo um total de 47 ao longo dos 3 continentes e de 9
paises (tabela 17). Sendo estes: Argentina (com 4), Belize (3), Brasil (3), Canada
(3), Chile (8), EUA (19), México (1) e Peru (7). A amostra mais antiga data entre
12.722-12.590 anos AP e a mais recente entre 560-230 anos AP, ambas s&o dos
EUA.

Tabela 17- Individuos do haplogrupo de DNAy Q.

Individuo Haplogrupo Pais Datacgéo (anos AP) Referéncia
Aconcagua Q1b1ala Argentina 500 Moreno-Mayar et al., 2018a
10308 Q Argentina 7.570-7.300 Posth et al., 2018
12232 Q1az** Argentina 8.520-8.200 Posth et al., 2018
17090 Q1b Argentina 7.330-6.950 Posth et al., 2018
18350 Q Argentina 6.800 Posth et al., 2018
15456 Q Belize 7.440-7.310 Posth et al., 2018
15457 Q Belize 7.460-7.320 Posth et al., 2018

Brazil-2 Q1b1atalp Brasil 981123 Santos et al, 2022
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900-550
N/A
1.800
1.390-1.300
1.521-1.413
1.522-1.414
N/A
N/A
666-616
714-517
4.774-4.342
N/A
4.561-4.156
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Posth et al., 2018
Posth et al., 2018
Moreno-Mayar et al., 2018a
Moreno-Mayar et al., 2018a
Lindo et al., 2016
Lindo et al., 2016
Flegontov et al., 2019
Scheib et al., 2018
Raghavan et al., 2015
Moreno-Mayar et al., 2018a
Posth et al., 2018
Posth et al., 2018
Posth et al., 2018
Posth et al., 2018
Raghavan et al., 2015
Raghavan et al., 2015
Scheib et al., 2018
Moreno-Mayar et al., 2018a
Rasmussen et al., 2014a
Scheib et al., 2018
Flegontov et al., 2019
Flegontov et al., 2019
Flegontov et al., 2019
Flegontov et al., 2019
Flegontov et al., 2019
Flegontov et al., 2019
Moreno-Mayar et al., 2018a
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
Scheib et al., 2018
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SN-38 Q1a** EUA N/A Scheib et al., 2018
SN-44 Q1b1ala1l EUA 4.819-4.450 Scheib et al., 2018
SN-54 Q EUA 3.960+70 Scheib et al., 2018
SN-55 Q2a1a2b EUA 4.410+£100 Scheib et al., 2018
SN-58 Q1 EUA 4.410+£100 Scheib et al., 2018
SN-59 Q1** EUA 4.430+30 Scheib et al., 2018
Saqqgaq Qtla** Groenlandia 4.170-3.600 Rasmussen et al., 2010
B-03 Q1b1atal México N/A Scheib et al., 2018
10038 Q1b1a2 Peru 8.730-8.520 Posth et al., 2018
10040 Q1b1ala Peru 5.940-5.740 Posth et al., 2018
10237 Q Peru 920-800 Posth et al., 2018
10238 Q1a** Peru 8.560 Posth et al., 2018
11357 Q1b1ata1h1 Peru 880 Posth et al., 2018
11484 Q1b1ata1l Peru 900-730 Posth et al., 2018
11485 Q1b1atal Peru 1.160-960 Posth et al., 2018
12261 Q1b1ata1l Peru 4.230-3.980 Posth et al., 2018

Fonte: autoria propria (2025).

**Haplogrupos obtidos através da pesquisa de referéncia.

A origem da linhagem diverge entre os pesquisadores, mas o mais aceito &
que tenha surgido em algum lugar entre a Asia Central ou a parte Central-Sul da
Sibéria, entre 17.200 e 31.700 anos AP, sendo seu ancestral o haplogrupo P e seus
derivados Q1 e Q2 (fig. 20) (Zegura et al., 2004; Sharma et al., 2007; Fagundes et
al., 2008; ISOGG, 2019; YFull, 2024). A mutacao que o define é M242, enquanto dos
seus derivados Q1 e Q2 é F1096 e L275, respectivamente (ISOGG, 2019). Destes
sao derivados parte das amostras, o total de haplogrupos encontrados foram 14, na
sequéncia dos haplogrupos serao expostas as mutagdes que foram encontradas nas
amostras, sendo elas: Q, com a presenca dos SNPs FGC1754/Y1987, FGC1751,
F826/M1064, F1829/M992/V2569/2801, F1728/M1092 e M1074; Q1 com
CTS6354/M1126 e F1426/M1083; Q1b, com L56/S324, L56/S324 e
CTS2656/L892/M1098; Q1b1, com L476, L475 e L213/SA23; Q1b1lala, com
FGC8414, CTS4564/M861, M836, CTS11663 e CTS7799/M884; Q1b1alal, com
MO07/Y775 e CTS2610/M848; Q1ib1alalh1, com Z19513; Q1ib1alalp, com
YP4141.2/235499.2; Q1b1ala2b2~, com FGC8471/Y4277, FGC8418/Y4284 e
FGC8442/Y4312; Q1b1a2, com M944; Q1b1a2a~, com Z19278; Q1b1a2alb, com
Z789; Q1b1b~, com YP4010 e; Q2a1a2b, com YP1226. Dentre os haplogrupos
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temos alguns com o simbolo “~”, que marcam linhagens que ainda nao possuem
uma caracterizacdo concreta, sendo que a ultima letra ou numero seria a adi¢cao
com o haplogrupo mais préximo, por exemplo o Q1b1a2a~, que é uma derivagao

ainda nao confirmada de Q1b1a2, podendo ser derivagdes locais ou globais.

Figura 20 - Ramificagbes do Haplogrupo DNAy Q. Em azul estdo os haplogrupos
presentes nas amostras americanas antigas, do lado esquerdo esta a cronologia que

surgiu (a cada mil anos (kya)).
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Fonte: Adaptado de Hallast et al. (2020).

A presenca de Q é predominante em populagdes do sexo bioldégico masculino
no periodo pré-contato nas Américas. A maioria dos individuos dessa linhagem
descendem de povos que migraram da Asia através da Beringia. Pode ser
observado em falantes das linguas Na-Dene, povos Navajo e Apache (Zegura et al.,
2004; Malhi et al., 2008). E estimado que ocupe cerca de 3.1% da populacéo atual
dos EUA, sendo cerca de 68% dos nativos americanos e 11.7% de Hispanicos
(Hammer et al., 2006b). Na América Central e do Sul este haplogrupo pode ser
achado em cerca de 94% dos povos indigenas (Bortolini et al., 2003). Sendo
possivel de ser encontrado na Argentina, Bolivia, Brasil, Guatemala, Chile,
Colébmbia, Costa Rica, El Salvador, Equador, México, Nicaragua, Peru, Panama e
etc (Villalta et al., 2008; Ramallo et al., 2009; Lovo-Gémez et al., 2009; Corach et al.,
2010; Rojas et al., 2010; Nufes et al., 2012; Palha et al., 2012; Battaglia et al., 2013;
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Gaviria et al., 2013; Vullo et al., 2014; Grugni, 2015; Sdchtig et al., 2015). Também
pode ser encontrado em povos da Eurasia, com maior frequéncia préximo as regido
de Altai, na Sibéria (Zegura et al., 2004).

Algo que parece fugir do padrdo sobre a presenca em individuos Americanos
€ quando vemos a presenga do haplogrupo Q1b em individuos Ingleses, Suecos e
Franceses, como também acontece com Q1b1b~, que pode ser encontrado entre
Russos e Poloneses e com Q2ala2b, que seu ancestral Q2ala2 pode ser
encontrado no Marrocos, Jordania, Iraque, Turquia, Sui¢a, Russia, China e india
(ISOGG, 2019). A presenca dessas linhagens nao indicam necessariamente que sua
chegada nas Américas se deu por outra rota, mas que € necessario direcionar o
olhar e fazer uma analise em separado para ter uma melhor compreensio desses
processos.

Em pesquisas anteriores, as amostras Anzick-1 e Kennewick Man, vindas dos
EUA foram classificadas como pertencentes ao haplogrupo DNAy Q1a2 (Rasmussen
et al., 2014; Raff; Bolnick, 2014; Rasmussen et al., 2015), algo semelhante que
ocorreu com a amostra da Groenlandia Saqqaq, que foi classificada como Q1a
(YFull, 2024). A ferramenta Y-Lineage Tracker, utilizada nesta pesquisa, com base
nos dados do ISOGG (2019), classificou apenas a amostra Anzick-1 de com
proximidade aos dados prévios, entretanto em um haplogrupo irméao de Q1a2, que
seria 0 Q1b1a2a1b. A amostra Kennewick Man foi classificada em um haplogrupo
completamente diferente, sendo [1a2alald1alalbi1~, enquanto Saqgaq néo
apresentou informagdes suficientes para ser classificado, embora na publicacéo
original ele seja classificado como Q71a. Novas pesquisas surgem sempre para
revisitar dados antigos com novas ferramentas, o mesmo acontece na classificagao
das mutagdes dos individuos que podem ser reclassificadas em outras linhagens no
decorrer das pesquisas, como pode ser observado no proéprio site da ISOGG (2019),
que faz ajustes constantes nas classificagdes dos haplogrupos.

A presenca significativa deste haplogrupo nas Américas era esperada, visto
que € um dos principais em individuos nativos. Tamanha quantidade de dados abre
um leque de possibilidades sobre rotas de migracao de uma forma que auxilie a
compreensao destes processos no interior do continente. Sua presenca em Belize,
na América Central, pode ser encontrada em 2 das 3 amostras belizenses. E claro
que esses dados sdo extremamente importantes, mas sao muito escassos,

contendo a informacéo apenas de duas linhagens, a terceira amostra pertence ao
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haplogrupo R, abordado abaixo. As pesquisas na América Central possuem
pouquissimos individuos com genoma completo publicados, o que deixa essa lacuna

quase literal na espacialidade das rotas migratorias.

5.2.3 HAPLOGRUPO DNAy R

Outro haplogrupo DNAy que pode ser encontrado entre individuos nativos é o
R, contendo a segunda maior quantidade de individuos entre as amostras, sendo um
total de 13 (tabela 18), nos seguintes paises: Argentina (com 2), Brasil (3), Chile (1),
EUA (3), México (1) e Peru (3). A datacdo mais antiga esta entre 9.680-9.530 anos

AP, vinda do Brasil, e a mais recente entre 650-540 anos AP, vinda do Chile.

Tabela 18 - Individuos do haplogrupo de DNAy R.

Individuo Haplogrupo Pais Datagao (anos AP) Referéncia
10309 R1b1a1b1ala2b1e~  Argentina 7.800-7.500 Posth et al., 2018
12230 R1b1a1b1a1a2b1e~  Argentina 8.960-8.380 Posth et al., 2018
CP21 R1b1atlb1ala2bie~ Brasil 9.410-9.090 Posth et al., 2018
CP25 R1b1alb1ala2bie~ Brasil 9.680-9.530 Posth et al., 2018

LAR002 R1b1alb1ala2bie~ Brasil 6.900-6.680 Posth et al., 2018
11752 R1b1atlb1ala2bie~ Chile 650-540 Posth et al., 2018
11125 R1b1alb1ala2bie~ EUA 710-440 Flegontov et al., 2019

ShukaKaa R EUA ~10.300 Lindo et al., 2017
SN-25 R EUA 3.868-3.514 Scheib et al., 2018
MX-01 R1b1a1b México N/A Scheib et al., 2018

CP8 R1b1a1b1a Peru 4.290-4.080 Posth et al., 2018

CUN008 R1b1aiblala Peru 3.370-3.180 Posth et al., 2018

10039 R1ata1blalalcif~ Peru 8.580-8.420 Posth et al., 2018

Fonte: autoria propria (2025).

O possivel local de origem do haplogrupo do DNAy R é atribuida ao Norte da
Asia ou Subcontinente Indiano, durante o Paleolitico Superior, por volta de 27.000
anos AP. O marcador genético caracteristico € a mutacdo M207 (Raghavan et al.,
2014; Mahal; Matsoukas, 2018; ISOGG, 2019; Driem, 2021). O ancestral de R é P1,
que também pode ser encontrado como P-M45 e K2b2a. Seus derivados séo R1,

com marcador M420 e R2 (fig. 21), com FGC21706, suspeita-se que suas
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derivagdes tenham surgido na Sibéria, Asia Central, Sul da Asia ou Sudoeste
Asiatico, por volta de 27.000 anos AP, assim como o R base (Wells et al., 2001,
Kivisild et al., 2003; Soares et al., 2010; ISOGG, 2019). Essa proximidade
cronoldgica e a raridade de R base e R1 podem indicar uma rapida expansao
geografica e numérica de derivacbes de R1. Essas expansbes sao chamadas por
Karafet e colaboradores (2008) como “star-like expansions”, o que pode ser
interpretado como expansdes radiantes no sentido dos raios que sdo emitidos da
estrela sdo ramos novos gerados dessa derivagao. Que é algo que reflete totalmente
no numero de linhagens derivadas nas amostras, sendo um total de 6, variando a
sua cronologia e espacialidade. Estas linhagens e suas mutagdes caracteristicas
que os fizeram ser designados ao haplogrupo sdo: R, com as mutagdes
F370/M708/Y479; F652/M805, F33/M603/PF6013 e M764/PF5953;
R1a1alb1alaicif~, com FGC66342; R1b1alb, com L150.1/PF6274.1/S351.1,
PF6441 e L777/YSC0000248; R1b1ailb1a, com L51/M412/PF6536/S167;
R1b1a1b1a1a, com L151/PF6542 e ; R1b1a1b1a1a2bie~, com
F1237.2/M1077.2/V2083.2. Os haplogrupos que possuem “~” no final sdo uma
aproximacdo que ainda nao foi confirmada pelos pesquisadores como uma
derivagdo, R1alalb1alalci1f~ é uma aproximacdo de R1alalb1alalc1, o mesmo

se aplica com os demais.

Figura 21 - Ramificagées do Haplogrupo DNAy R. Em azul estdo os
haplogrupos presentes nas amostras americanas antigas, do lado esquerdo esta a

cronologia que surgiu (a cada mil anos (kya)).
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Fonte: Adaptado de Hallast et al. (2020).

Derivados de R sdo podem ser observados desde a pré-histéria no Sul da
Asia, Asia Central e Europa, sendo encontrados em baixa frequéncia também em
individuos do Leste Asiatico e Africa. Pesquisadores sugerem que a presenca de R
base também pode ser encontrada entre nativos americanos da América do Norte,
embora essa teoria ndo seja amplamente aceita (Zhao et al., 2009). O mesmo
ocorre com a presenca de R1 base, embora nao haja confirmagdes entre individuos
arqueologicos ou viventes (Karafet et al., 2008). Nesta pesquisa foram encontrados
2 individuos do haplogrupo R na América do Norte, mais precisamente nos EUA,
sendo algo que corrobora com a ideia da presenga de R base no continente. O unico
exemplar arqueoldgico que € amplamente aceito como R base data de 24.000 anos
AP, sendo denominado como M41, foi encontrado préoximo ao Lago Baikal, na
Sibéria e € pertencente a cultura Mal'ta (Raghavan et al., 2014). Em populagdes
vivas foi encontrado no povo Kyrgyz, no leste do Quirguistdo (Di Cristofaro et al.,
2013).
A derivagcdo R1 é controversa quanto a sua origem nas Ameéricas.
Atualmente é a mais comum, juntamente com o haplogrupo Q, em indigenas
americanos. Algumas linhagens norte-americanas apresentam uma enorme

similaridade com linhagens siberianas, o que pode sugerir uma migragao vinda da
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Asia através da Beringia (Lell et al., 2002; Raghavan et al., 2013). A grande questao
recai sobre a derivacdo R1b, em que estudos iniciais indicavam que este poderia ser
um dos grupos fundadores vindos da Beringia. Visto que por vezes € igual a
linhagem é idéntica as encontradas no Oeste Europeu e em povos do extremo Leste
da América do Norte (Bolnick; Bolnick; Smith, 2006). Entretanto, varios
pesquisadores afirmam que a presenca de R1b teria acontecido apds o contato dos
europeus com povos americanos de 1492 da era comum em diante (Bolnick, 2005;
Malhi et al., 2008; Raff, 2022). Os dados desta pesquisa entram em discordancia
com a segunda afirmacao, em que R1b teria se espalhado no continente americano
num periodo pds-contato, visto que a presenga de uma linhagem derivada pode ser
encontrada em datacdes préximas aos 10.000 anos AP nas Américas Central e do
Sul.

Essa classificacdo também vai de contraponto com as referéncias das
amostras, na qual classificam alguns dos individuos como sendo pertencentes de
derivados da linhagem Q. Formas diferentes de classificagdo foram utilizadas nas
amostras, mas todas elas foram realizadas por meio de PCR, o que pode ser a
explicacdo de um resultado diferente do obtido nesta pesquisa. A classificacao feita
pelo Y-Lineage Tracker leva em consideracdo os SNPs e os STRs das amostras,
mas a informagao publicada pode conter tracos de informag¢des de outras linhagens
que podem resultar nessa diferenga de classificagdo. Mesmo com esses fatores &
necessario observar que 13 amostras foram classificadas como do haplogrupo R,
sendo preciso entender tais informacdes e estuda-las mais a profundo com a

intencdo de caracteriza-las de forma mais confiavel.

5.2.4 DEMAIS HAPLOGRUPOS DNAy

Individuos aos quais foram classificados nos seus respectivos haplogrupos de
maneira solitaria foram agrupados neste topico (tabela 19), sendo encontrados nos
seguintes paises: Brasil (1 individuo) e EUA (6). A datacdo mais antiga & superior a
10.000 anos AP, no Brasil, e a mais recente esta entre 316-288 anos AP vinda dos
EUA.

Tabela 19- Individuos dos demais haplogrupos de DNAy.



Individuo
10721
SN-09
PS-07
USR1
us-14
Kennewick

AHUR770c

Haplogrupo
CT**
CT
E1b1alalalciala3aldibibia2~
E1b1alalalciala3aldibibia2~
1a**
[1a2a1ald1alalbi1~
J1a2a1a2d2b2b2c4d2a2aic1~

Sumidouro6 N1alalalalalala4

Pais
EUA
EUA
EUA
EUA
EUA
EUA
EUA

Brasil
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Datacao (anos AP) Referéncia
2.300-1.840 Flegontov et al., 2019
N/A Scheib et al., 2018
1.522-1.423 Scheib et al., 2018
11.600-11.270 Moreno-Mayar et al., 2018b
316-288 Scheib et al., 2018
8.400-8.690 Rasmussen et al., 2015
10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a
>10.000 Moreno-Mayar et al., 2018a

Fonte: autoria propria (2025).

Pela variedade de linhagens e ramificagcdo que estas tomaram (fig. 22), é

dificil fazer uma correlagdo entre as amostras e sugerir rotas migratorias que foram

tomadas para as Américas juntamente com sua cronologia. Abaixo, cada uma sera

abordada individualmente.

Figura 22 - Ramificagbes do Haplogrupo DNAYy restantes. Em azul estdo os

haplogrupos presentes nas amostras americanas antigas, do lado esquerdo esta a

cronologia que surgiu (a cada mil anos (kya)).
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Fonte: Adaptado de Hallast et al. (2020).

Nenhum destes haplogrupos tem presenca confirmada nas Américas (YFull,
2024). O haplogrupo CT, que possui datacbes que vao desde aproximadamente
70.000 anos AP até 101.000 anos AP, tendo como local de possivel origem o
continente africano, pesquisadores teorizam sobre o surgimento ter ocorrido na
por¢cao Nordeste do continente. Suas mutagdes que definem a linhagem sdo m168,
P9.1 e M294 (Johnson, 2007; Underhill; Kivisild, 2007; Karafet et al., 2008; Kamin et
al., 2015; Haber et al., 2019). A presenca destes individuos em populagdes viventes
nao foi constatada (Karafet et al., 2008), assim como em populagdes antigas. A
amostra SN-09 nao possui datagdes para auxiliar a compreensao sobre a forma em
que este haplogrupo adentrou na América do Norte. Mas de acordo com a Flegontov
e colaboradores (2019), a amostra 10721 também faz parte deste haplogrupo,
embora sua presencga possa ser observada nos EUA entre 2.300-1.840 anos AP, ser
a unica amostra desta linhagem com uma datacéo dificulta a correlagdo com o
individuo SN-09.

O haplogrupo E do DNAy possui apenas duas amostras, sendo a primeira
denominada como PS-07, datada entre 1.522-1.423 anos AP. O seu local de origem
€ os EUA e foi selecionada da pesquisa de Scheib e colaboradores (2018), na qual é
classificada como haplogrupo Q1a, mais precisamente a linhagem com o marcador
genético B623. E a segunda, denominada de USR1, de origem estadunidense e
datada entre 11.600-11.270 anos AP, vinda da pesquisa de Moreno-Mayar et al.,
2018b. De acordo com o Y-Lineage Tracker, utilizado nesta pesquisa, as amostras
foram classificadas como pertencente ao haplogrupo
E1b1alalalclala3aldibibl1a2~. A presenca de “~” indica uma aproximag¢ao com
o haplogrupo atribuido (YFull, 2024), podendo caracterizar uma possivel derivagao
que surgiu localmente, mas que ainda carece de confirmagéo para ser definido de
fato como um haplogrupo derivado. De acordo com Scheib e colaboradores
(2018).0 local de origem atribuido para este haplogrupo ainda ndo € um consenso
entre os pesquisadores, sendo discutido se foi na Eurasia, Leste ou Oeste Africano
(Kohl et al., 2009; Haber et al., 2019; Cabrera et al., 2019). Assim como o local, a
cronologia de sua origem também ¢ incerta, sendo proposta desde 73.000 anos AP
a 65.200 anos AP, sendo DE seu ancestral (fig. 18) (Haber et al., 2019; YFull, 2024).

A linhagem E1b1a surgiu cerca de 39.200 anos AP, no Leste Africano ou Africa
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Central (Trombetta et al., 2015; Shriner; Rotimi, 2018; YFull, 2024), podem ser
encontrados em Camardes, Gabdo, Tanzénia, Quénia, Nigéria, Arabia Saudita e
Emirados Arabes Unidos (YFull, 2024). O haplogrupo das amostras foi a derivacdo
E1b1alalalcliala3aldibib1a2~ que ainda precisa ser classificado com um
haplogrupo derivado e ndo apenas uma aproximacao, possivelmente pode vir a ser
considerado como um haplogrupo local da Américas do Norte. A presenga deste
haplogrupo ndo esta entre os esperados para o continente, o que poderia ser
explicado facilmente em individuos pds-contato.

O haplogrupo | surgiu ha aproximadamente 42.900 anos AP na Europa,
derivando do seu ancestral IJ por volta de 43.000 anos AP, a sua mutacdo que
define a linhagem é M170 (Rootsi et al., 2004; YFull, 2019). E um haplogrupo que
representa praticamente 20% das linhagens do cromossomo Y da Europa e
praticamente nao existe fora do continente (ISOGG, 2019). A presenca de | mais
antiga foi encontrada no individuo denominado Krews WA3, na parte inferior da
Austria, entre 33.000 e 24.000 anos AP, juntamente com dois individuos de uma
linhagem com derivagao direta (Genetiker, 2016; Teschler-Nicola et al., 2020). Seus
derivados |1 podem ser encontrados na Escandinavia, Islandia e nordeste da Europa
e |2 podem ser observados na Arménia, Georgia e Turquia. A presencga de |1 esta
relacionada aos vikings ou anglo-saxdes (ISOGG, 2019). Sua presenga nos EUA de
acordo com a amostra US-14, datada entre 316-288 anos AP, pode ser resultado de
fluxos migratérios durante o periodo das grandes navegacgdes. A derivagao
encontrada na amostra Kennewick man, vinda dos EUA por volta de 8.400-8.690
anos AP, é classificado de acordo com Rasmussen e colaboradores (2015) como
Q1b1a1a. Ja nesta pesquisa, com a utilizagcdo do software Y-Lineage tracker o
haplogrupo designado foi I1a2a1ald1alalb1~. Este haplogrupo é uma aproximacao
de 1Ma2alald1ala1lb, sinalizada por “~". A linhagem mais proxima com dados sobre
€ a l1a2alald1alal, que pode ser observada na Suécia e Finlandia na parte norte
da Europa, que pode sugerir que esta linhagem tomou uma rota que ainda nao
possuimos evidéncias para teorizar de forma fundamentada.

Essa mudanca na classificagdo pode ser resultado do uso de diferentes
ferramentas. Enquanto a ferramenta da pesquisa em que foi originalmente publicado
utilizava de classificagdes de forma direta sobre o material, com a utilizacdo de
técnicas de PCR, esta pesquisa utilizou dos dados ja publicados e os classificou por

meio do Y-Lineage Tracker. A escala da informacédo até a classificagdo pelo
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programa desta pesquisa pode ter impactado no resultado discrepante, por conta de
alguma contaminacéo ou fragmento de informag&o cruzada que o programa acabou
utilizando. Caso a presenga dessa linhagem praticamente exclusiva da Europa seja
confirmada, isso poderia sugerir uma entrada pelo nordeste do continente americano
vinda do norte ou do oeste europeu. Novas pesquisas e evidéncias podem contribuir
para a compreensao dessas hipoteses.

Apenas um individuo foi atribuido ao haplogrupo do DNAy J. O individuo
denominado como AHUR770c, de origem estadunidense e datando 10.000 anos AP,
foi selecionado da pesquisa de Moreno-Mayar e colaboradores (2018a). Na
referéncia o individuo € classificado como pertencente a linhagem Q1b1a1a. A partir
da ferramenta utilizada neste trabalho obteve-se a classificagdo como haplogrupo
J1a2a1a2d2b2b2c4d2a2ai1c1. A origem atribuida a esta linhagem é no Sudoeste
Asiatico, na chamada Peninsula Arabica, cerca de 42.900 anos AP. Sendo
descendente da linhagem I|J e derivando-se em J1 e J2 (fig. 19), seus SNPs
caracteristicos sdo M304/Page16/PF4609 e 12f2.1 (ISOGG, 2019; YFull, 2024).
Dentre os haplogrupos do DNAy, J1 apresenta a maior quantidade de derivados
dentre todos os outros a nivel global, sendo seguido pelo presente nas Américas
R1b (YFull, 2024). Esta derivagéao teve origem entre de 17.000 e 24.000 anos AP,
também no Sudoeste Asiatico (Sahakyan et al., 2021; YFull, 2024). O haplogrupo J
pode ser observado em partes do Oriente Médio, Norte da Africa, no Chifre Africano
e Caucaso, em baixa frequéncia no Sul da Europa, mais especificamente no Sul da
Italia, Malta, Grécia e Albania. Também pode ser observado entre os Hererds, que
fazem parte do grupo étnico Bantu. A presenga de J1 pode ser observada em
grande concentragdo na Peninsula Arabica (Wood et al., 2005). A definicdo de
J1a2a1a2d2b2b2c4d2a2a1c1~ na amostra se deu pela presenga do caracteristico
BY3722 ainda carece de confirmagdo como um derivado de
J1a2a1a2d2b2b2c4d2a2alc. A presenga do haplogrupo derivado de J ndo era
esperada nas Américas. A grande questdo dessa amostra isolada seria se sua
classificagao foi realizada de maneira confiavel e, caso tenha sido, como ela entrou
no continente norte-americano

O ultimo haplogrupo é o N, com o marcador de linhagem pela mutagao M231,
que tem sua possivel origem entre 36.800 anos AP e 44.700 anos AP,
provavelmente do Nordeste Asiatico. O haplogrupo € uma derivagdo de NO e
ancestral de N1 e N2 (Rootsi et al., 2006; Poznik et al., 2016; ISOGG, 2019; YFull,
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2024). A presenga de N e suas derivagbes pode ser vista em uma enorme
quantidade de povos indigenas da Russia, turcos, tungusicos, yukagirs, falantes das
linguas chukotko-kamchatkanas, yupiks, com certa frequéncia na Finlandia, Estonia,
Letdnnia e Lituania e, com baixa frequéncia na China (Hu et al., 2015). O haplogrupo
com informacbes de sua espacialidade no qual a amostra esta mais proxima € o
N1alalala1, que tem sua presencga observada por toda europa e Russia, incluindo
a parte da Sibéria (ISOGG, 2019). O haplogrupo ao qual a amostra brasileira
Sumidouro6, datada em >10,000 anos AP, foi designada é N1alalalalalala4, que
possui o marcador de linhagem CTS8173. Esta linhagem nao possui outros dados
que possam corroborar com teorias sobre fluxo migratério e sua chegada nas
Ameéricas, mas a presenga na Sibéria poderia sugerir uma relagdo com povos que
migraram pela Beringia. Entretanto com apenas uma amostra deste grupo fica dificil
fazer sugestdes deste tipo, o haplogrupo pode também ter entrado no continente a

partir de outras vias que ndo possuem teorias amplamente aceitas.

5.2.5 HAPLOGRUPO DNAy A0000

Este haplogrupo € o que apresenta uma maior incégnita nas amostras
americanas. De acordo com ISOGG (2019), AO0O0O é uma linhagem Denisovana,
que é completamente inesperada em contextos gerais entre Homo sapiens, mas
com énfase no continente americano. Foi indicada a presenga de um individuo
pertencente a esta linhagem no Brasil, a amostra Sumidouro7, que possui uma
datacao superior a 10.000 anos AP. Vale ressaltar que sua classificacdo de acordo
com a Moreno-Mayar e colaboradores (2018a) ¢ Q1b1a1a, essa diferenca na
classificagdo pode ser ocasionada durante a utilizagdo do programa que nao
conseguiu classificar a amostra de forma satisfatéria ou por contaminagdo dos
dados da amostra. Ferramentas de rastrear ancestralidade denisovana podem ser
utilizadas em pesquisas futuras para observar a confiabilidade dessa informacéo.

O hominideo de Denisova pertence a uma linhagem antiga de hominideos
que foram descobertos na caverna de Denisova, na regido sudeste da Sibéria, em
2008. O achado continha apenas a falange distal de um individuo jovem do sexo
biolégico femino, datada a partir da estratigrafia entre 30.000 e 48.000 anos AP. Esta

amostra teve o DNAmt extraido e sequenciado, mostrando que o individuo nao fazia
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parte da linhagem dos Neandertais e humanos modernos, sendo classificado dois
anos depois (2010) em um hominideo antigo ja extinto (Dalton, 2010). Existem
evidéncias de que esta espécie viveu durante o Ultimo Maximo Glacial em
localidades compartilhadas entre Neandertais e Sapiens (Brown, 2010; Krause et al.,
2010). Nao ha uma teoria amplamente aceita sobre o periodo em que os
Denisovanos viveram. Estimativas sugerem que as espécies tenham tido um
ancestral em comum que viveu ha cerca de 1 milhdo de anos na Eurasia (Krause et
al., 2010). A separagao entre Sapiens e Neandertais aconteceu entre 553.000 e
589.000 anos AP e a separagao de Neandertais e Denisovanos foi por volta de
381.000 anos AP (Prufer et al., 2014).

A caverna de Denisova pode ter sido palco para encontro entre Neandertais e
Denisovanos, em 2021 foram encontrados 12 hominideos por meio de analise de
DNA sedimentar, contendo individuos adultos e dois infantis de ambas espécies. A
primeira presenga foi datada entre 250.000 e 170.000 anos AP, no Paleolitico Médio,
Denisovanos foram observados proximo ao fim deste periodo. Sua presenga pdde
ser encontrada até o inicio do Paleolitico Superior. Essa cronologia e espacialidade
sugerem um contato com grupos Sapiens modernos (Sankararaman et al., 2016 ;
Zavala et al., 2021)

Teorias, com base na genética comparativa, sugerem que aconteceram
diversas trocas génicas entre estas 3 espécies, 0 que pode apontar para o processo
de intercruzamento entre estas e outras espécies de hominideos. A heranga
genética pode ser observada em humanos atuais, principalmente em ilhas do
sudeste asiatico e na Oceania, além de outras popula¢gdes asiaticas e americanas
(Sankararaman et al., 2016; Neubauer, 2019). Isto pode explicar a presenga das
linhagens Denisovanas nesta amostras americana, foi possivel identificar a linhagem
a partir do marcador A8904. Este marcador pode corresponder a um sinal
denisovano, ou seja, a presenga de um resquicio de informagdo que pode sinalizar
que no percurso tenha ocorrido intercruzamento entre essas espécies.

Para Petr et al (2020) a presenga do cromossomo Y Neandertal pode ter
sobressaido evolutivamente em relagao a Denisovana e, posteriormente, a Sapiens
ter sobressaido sobre a Neandertal, levando a uma eventual substituicido das
informagdes genéticas deste cromossomo. Outros estudos nesta area como o de
Fernandes (2021) investigam a presenca de linhagens de Neandertais em amostras

americanas com a utilizacdo de um software diferente dos utilizados nesta pesquisa,
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o IBDmix. Este programa faz a comparagdo com uma ancestralidade predefinida, a
ancestralidade neanderthal que testou amostras também utilizadas neste trabalho,
sendo possivel encontrar a presenga neanderthal em duas amostras vindas de
Minas Gerais, no Brasil: Sumidouro 4 e CP18. A utilizagdo desta ferramenta para
analisar as amostras e compreender tal aproximagao pode ser feita em pesquisas
futuras.

Isso sugere a necessidade de uma investigagdo mais aprofundada sobre a
presenca de linhagens Denisovanas nas Américas, embora a presencga de linhagens
Neandertais podem agregar na confiabilidade do resultado da presenca Denisovana
nas Américas. O processo de intercruzamento das espécies ainda nao é
amplamente conhecido, mesmo que haja evidéncias para tal é necessario que novos
estudos acontegam para melhorar a compreensao destes processos. A presencga de
haplogrupos que n&o sao conhecidos nas Américas contribui com a ideia de que os
fluxos migratorios para o continente ndo sdo completamente compreendidos, sendo
necessario surgirem novos dados para auxiliar a compreensao destes processos
migratorios. Os préximos tdpicos irdo expor os dados de outras formas de acordo

com suas frequéncias e espacialidades.

5.3 FREQUENCIA DOS HAPLOGRUPOS

Antes de prosseguir para as frequéncias, faz-se necessario pontuar que
amostras de DNAmt com qualidade inferior a 65% nao foram consideradas para
fazer a frequéncia e n&o serdo consideradas nos mapas mais adiante. Essa
remogao se da por conta que a porcentagem utilizada pelo Haplogrep 3 para
designar amostras que ndo possuem SNPs necessarios para serem classificadas é
50% e, analisando as amostras em separado, foi visto que abaixo de 65% nao ha
uma confiabilidade satisfatéria para a amostra ser levada em consideracdo. Ao
trabalhar com DNAa é necessario compreender que as amostras na maior parte das
vezes nao vao ter muitas informacdes restantes e € preciso saber trabalhar com o
pouco que resta. Nesta area o atipico € encontrar amostras plenamente
conservadas, dito isto, abaixo podemos acompanhar as frequéncias de DNAmt e
DNAy na América. A presenga dos haplogrupos foi organizada em planilhas e

calculada em relagdo ao numero geral de individuos.
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5.3.1 FREQUENCIA DE HAPLOGRUPOS DNAmt

Os haplogrupos esperados de serem encontrados nas Ameéricas séo os A, B,
C, D, X e L (Jablonski, 2002; Achilli et al., 2008). As derivagdes A2, B2, C1b, C1c,
C1d, D1, e X2a eram esperadas de compoér cerca de 95% das amostras, enquanto
mais derivadas como C4c, D2a e D4h3a seriam por volta de 5% (Eshleman; Malhi;
Smith1, 2003; Achilli et al, 2008; Tamm et al, 2008). O que se refletiu principalmente
sobre as amostras dos haplogrupos A2, B2 e C, que apresentam uma linearidade
nas amostras e serdo todas classificadas como tal. Ja o haplogrupo D apresenta
uma maior diversidade de ramos, sendo segmentada em 3 linhagens: D1, D2 e D4.
O haplogrupo A seria 0 mais expressivo entre as amostras, enquanto L seria
presente em populagbes poés-contato, visto que € uma linhagem africana. A
presenca de H (incluindo HV), entretanto, ndo & compreendida quanto a sua
presenga no continente americano em populagbes antigas. Atualmente sua
presenca pode ser faciimente explicada dado o aumento e a facilidade de
migragdes. Outros haplogrupos apareceram no continente, como foi o caso de R,
com duas amostras vindas da Argentina e dos EUA; Uc4c1a dos EUA; M, do México
e X2a, dos EUA, embora com uma presenca baixa em comparagao com H. O ultimo
haplogrupo citado, X2a, € o unico destes que é esperado no continente, mas sua
presenca foi observada apenas em um individuo. A figura (23) abaixo compreende a
frequéncia dos haplogrupos do DNAmt e os tépicos seguintes irdo esmiucar as

linhagens encontradas esses numeros detalhadamente.

Figura 23 - Frequéncia dos haplogrupos mitocondriais em individuos americanos.
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Fonte: autoria propria (2025).

Podemos observar que a grande presenga esperada do haplogrupo
mitocondrial A foi observada nos numeros de amostras, embora ndo esteja tao
expressiva como o esperado. O haplogrupo compde aproximadamente 32,1% das
linhagens americanas, sendo apenas um pouco maior que C. Da linhagem de D,
duas estdo dentro do esperado, sendo D1 com uma presenca maior e D2 com
presenca inferior aos 5%, a excecao esta em D4, que esta acima do que seria
esperado, apresentando 9%. A presenca significativa de H, compondo 3.2% das
amostras gera um grande questionamento sobre sua origem, visto que ndo possuem
pesquisas publicadas sobre e a sua presenga nas Américas em periodos
pré-contato ndo sdo conhecidas. Num contexto geral pode-se considerar que as
frequéncias esperadas estejam relativamente préximas, mas é necessario ter uma
visdo mais detalhada de cada regido para compreender melhor, a figura (24) abaixo
expde os dados de acordo com sua espacialidade, com as frequéncias dos

continentes e paises.

Figura 24 - Mapa do continente americano com as frequéncias dos haplogrupos

mitocondriais.
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Ao observarmos as regides separadamente podemos notar que a América do
Norte contém maior diversidade se comparado a Central e do Sul, sendo
predominante a presenca da linhagem A2 (com 36.1%), seguida por C (23.1%), D1
(10,9%), B2 (9.5%), D2 (6.8%), H (4.8%), D4 (3.4%) e outras com 5.4%, nesta ultima
estdo M, R, UC1a e X2a, as frequéncias estdo bem dentro do esperado. Essa
diversidade pode ser um reflexo do numero de pesquisas elaborado em cada regiao,
visto que a América Central s6 possui apenas 3 amostras sequenciadas, vindas de
Belize, de duas linhagens D1, que compéem 66.7% e D4, com 33.3%.
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A América do Sul, por outro lado, assemelha-se com a América do Norte, devido a
presenca de 6 linhagens diferentes, sendo estas a, da maior para a menor: C
(28.2%), A2 (com 25.4%), D4 (19.7%), B2 (15,5%), D1 (9.9%) e outros (1.4%),
sendo este a presencga do haplogrupo R na Argentina. Entretanto diferencia quanto
suas frequéncias, sendo a alta presenca de D4 um contraponto ao que seria
esperado, com uma frequéncia abaixo de 5%. D1 também apresenta uma baixa
frequéncia, sendo menor que D4, mas esta acima dos 5%.

Ja ao observar o contexto numa escala mais proxima, vendo as frequéncias
dos paises, os resultados se tornam um tanto quanto mais interessantes. Tendo
inicio pela América do Sul, podemos observar que a Argentina apresenta um
resultado dentro do esperado, com predominéncia do haplogrupo C e seguida por
A2, ja D1 e D4 apresentam uma unica amostra em ambas linhagens, ja o
haplogrupo B2 nao apresentou individuos na Argentina. A baixa frequéncia de D4
estaria dentro do esperado e D1 precisaria ter sua presenga maior. O Brasil, por
outro lado, possui todos os haplogrupos esperados de serem encontrados na
América do Sul, A2 com o maior numero de amostras, seguido por C, enquanto B2 e
D1 que estdo com a mesma frequéncia de amostras e D4, em uma menor
frequéncia, embora muito proxima de B2 e D1. O Chile que apresenta o resultado
mais diferente, tendo como predominante o haplogrupo D4, que possui metade das
amostras, na sequéncia vem C, na mesma frequéncia temos A2 e B2 e, indo de
contraponto ao esperado, D1, com a menor frequéncia. O haplogrupo D4 possuir
uma frequéncia maior que todas as amostras € algo completamente inesperado,
mesmo para padrdes sul americanos. O ultimo pais do continente é o Peru, que
possui A2 como haplogrupo predominante, com quase metade das amostras, o
seguinte € B2, com uma quantidade também expressiva dentre as amostras, C
numa frequéncia menor e D1 ainda menor.

A América Central ndo apresenta muitos dados para que haja uma efetiva
comparagao com os padrdes, tendo apenas a presenca de D1 em duas amostras e
D4 em uma, além de nao possuir os demais haplogrupos esperados. Na América do
Norte podemos observar o México com uma predominancia de C, seguida por B2 e
outros, que seria um individuo do haplogrupo M. Com exce¢do a este ultimo, a
presencga dos dois haplogrupos esta de acordo com padrdes esperados. Nos EUA e
Canada a questéao fica um pouco mais complicada. Os EUA possuem o haplogrupo

A2 como predominante, sendo seguido por C e D1 em uma frequéncia similar, B2 e
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D2 apresentam uma frequéncia um pouco menor e temos a menor frequéncia com
H, que ndo possui evidéncias de presenga nas Américas, e outros, sendo estes R,
que também foi encontrado na Argentina, U4c1a, que assim com H n&o possui
evidéncias nas Américas e X2a, que tem sua presenca esperada em uma devida
regiao dos EUA, mas que esta presente apenas em uma amostra. Ja o Canada
possui um cenario com predominancia de A2, com mais da metade das amostras, o
haplogrupo C como o segundo mais comum e H como o terceiro, tendo 3 amostras
designadas a esta linhagem sem precedentes no continente, abaixo estdo D1 e D4
respectivamente. Na Groenlandia temos uma amostra do haplogrupo D2. Num
contexto geral os resultados aproximam-se do padrdo, mas numa visdo mais
préxima podemos ver grandes diferengas, como no Chile que possui alta frequéncia
do haplogrupo D4, Canada, com uma grande frequéncia de H e EUA com a

presenca de H, R e U4c1a.

5.3.2 FREQUENCIA DE HAPLOGRUPOS DNAy

Nas linhagens do cromossomo Y os haplogrupos esperados de serem
encontrados nas Américas sédo C, K, P, Q e R, mais precisamente suas derivagoes
C2, K2%, P1, Q1a3a, Q1a3a1 e R1b (YFull, 2024). A presenca de R1b para alguns
pesquisadores é resultado do trafico de escravizados e s6 seria possivel de ser
encontrado em amostras pods-contato. Isto é algo que ndo esta de acordo com as
frequéncias obtidas a partir das amostras, visto que a grande maioria das amostras
pertencentes a derivados deste haplogrupo que possuem uma datagdo anterior ao
periodo. A figura (25) abaixo expde estes dados para uma compreensao num
contexto geral e posteriormente em serdo observados de forma mais segmentada,
de acordo com a regido e os paises. Foram classificados de acordo com sua
linhagem em comum mais proxima contendo amostras minimamente expressivas,
enquanto as linhagens inexpressivas que apresentavam 1 ou 2 amostras, foram

classificadas como “Outros”.

Figura 25 - Frequéncia dos haplogrupos do DNAy em individuos americanos.
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Pesquisas com o cromossomo Y nao apresentam certos padrdes quanto a
frequéncias de linhagens em relagdo as outras como utilizado na frequéncia de
haplogrupos mitocondriais, mas temos padrbes de presencga, se uma linhagem ha ou
nao em um certo local. Como citado anteriormente, a presenca esperada € dos
haplogrupos C, K, P, Q e R. A primeira vista podemos observar a auséncia das
linhagens K e P entre as amostras, Q (com 70.1%) e R (14.9%) séo expressivas, C
(4.6%) um pouco menos, mas ainda esta presente. Outros haplogrupos compdem
um total de 9.2% das amostras, apresentando um numero baixo de outros
haplogrupos. A surpresa esta com a presenca de A0000, linhagem que é ligada a
individuos da espécie denisovana. A figura (26) abaixo distribui os dados de acordo

com sua espacialidade, ajudando a explica-los detalhadamente.
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Figura 26 - Mapa do continente americano com as frequéncias dos haplogrupos do

cromossomo Y.
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Fonte: autoria propria (2025).

Num contexto geral a predominéancia de linhagens de Q podem ser
observadas nas Américas do Norte, Central e Sul. Mas vendo cada uma em
individual podemos observar que a parte Norte a predominancia € de Q, com 70,2%;
sendo seguida por R, com 8.5%; Outros haplogrupos, sendo estes CT, E, I, J e N,
que somados apresentam 14.9% das amostras e; C, com 6.4% sendo um dos

haplogrupos esperados. A presenca de Q, R e C foi observada estando dentro do
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esperado, mas a presenca de muitos outros haplogrupos fogem do esperado, o que
sugere que a compreensao da presenca de linhagens de cromossomo Y em
individuos americanos é muito menos compreendida quando em relacdo as
linhagens mitocondriais no continente norte-americano.

A América do Sul apresenta resultados até similares, mas sem tanta
diversidade se comparado. O haplogrupo Q € o mais presente, com 68.4% das
amostras, enquanto R é o segundo mais expressivo com 23.7%; sendo seguido por
A0000, que conta com uma amostra no continente sul-americano, este haplogrupo
também € uma surpresa de ser encontrado nesta regido, visto que existem poucos
dados sobre a presenca de linhagens de outros hominideos nas américas. Os
demais haplogrupos estdo com uma frequéncia igual, sendo C e N, sendo o que o
haplogrupo que tem conhecimento de sua presenca nas Américas € apenas C. As
amostras da América Central estdo dentro do esperado, com a predominéancia de Q,
mas nao apresenta uma quantidade consideravel de amostras para ter uma
frequéncia mais completa como as Américas do Norte e Sul.

Em separado, podemos observar um padrao entre as amostras da Argentina,
Belize, Chile, Groenlandia, México e Peru, que possuem apenas a presenga de
linhagens de Q e/ou R. Todos apresentam maior presenga de Q. A mesma situagao
se repete no Brasil, s6 que havendo a presencga da linhagem A0000, uma linhagem
do hominideo denisovano, também foi possivel observar C em uma frequéncia baixa
juntamente com N. O que esta mais discrepante em relagdo ao padrao € a presenca
de N, que nado tem registros na sua presenca no continente e A000O, linhagem
ligada a outro hominideo.

Como observado na imagem podemos ver que a por¢gao norte contém maior
diversidade de linhagens, comecgando pelos EUA, que possui a predominéancia de Q,
sendo seguida por R e “Outros”. Dentre desta ultima temos os haplogrupos CT, E, | e
J, nenhum destes também ¢é esperado entre as Américas. No Canada o cenario é
mais simples entre os haplogrupos, tendo C e Q em frequéncias quase equivalentes.

Visto que nao haviam padrbées de frequéncias inferidos sobre linhagens do
cromossomo Y no continente americano, podemos propor que num cenario geral o
haplogrupo Q é o predominante, sendo seguido por R. Estes estdo dentro do padréao
de amostras esperados, que ndo possuiam frequéncias. As demais frequéncias e
linhagens nao apresentavam um padrdo estabelecido e a partir das amostras

podemos ver que O cenario € muito mais complexo do que o que se tinha
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conhecimento prévio. Isto enfatiza o fato de que as pesquisas sobre linhagens de
cromossomo Y precisam ser mais estudadas, ainda mais neste cenario com
avangos tecnoldgicos ligados ao sequenciamento genético. Abaixo as amostras
serao dispostas em mapas de acordo com sua origem, cronologia e linhagem, sendo

relacionadas entre si por meio de rotas migratérias.

5.4 ROTAS MIGRATORIAS

Para Loogvali e colaboradores (2009), a taxa de mutagdo do DNAmt,
conhecida como reldgio molecular mitocondrial, € estimada em uma mutac&o a cada
8.000 anos, embora o YFull (2024), mostre derivagbes em intervalos inferiores a
1.000 anos, em algumas linhagens chegando até 400 anos. Enquanto o tempo de
surgimento de novas linhagens do cromossomo Y variam, de acordo com YFull
(2024) podem apresentar novas mutacbes em intervalos entre 6.000 e 400 anos,
desta forma os grupos relacionados durante as rotas migratorias deverao estar em
um intervalo plausivel para serem relacionados. Entretanto, Mendez e colaboradores
(2016) sao ainda mais conservadores nestes numeros, sendo uma mutagado a cada
intervalo entre 6.000 e 4.000 anos. Além disso, serao relacionadas apenas amostras
datadas para que seja possivel fazer essa relagao pela cronologia da amostra. Sitios
com proximidade geografica muito grande serao classificados com o nome da regido
no mapa, enquanto os que forem mais distantes serdo expostos com o nome do sitio
seguido da sigla do local em questdo. Amostras de DNAmt citadas nos tdpicos
anteriores com qualidade inferior a 65% nao serdo consideradas, a menos que seus

haplogrupos possam ser encontrados na fonte.

5.4.1 ROTAS MIGRATORIAS DO DNAmt

O mapa abaixo (fig. 27) foi feito por meio da plataforma de design grafico
Canva e do software Adobe Photoshop 2024. llustrando possiveis rotas migratorias,
tendo como base a localizagdo geografica, datagao e o haplogrupo mitocondrial dos
individuos. Sendo o haplogrupo A2 representado pela cor azul escura, B2 por

Vermelho, C pela cor Amarela, D1 Verde, D2 Laranja e D4 azul claro. As rotas sao

representadas pelos simbolos: ™ representando o sentido da rota. Quando a
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linha esta preenchida indica uma rota sem derivagédo, enquanto a linha

pontilhada =======+ indica uma rota com derivagao. O tridangulo A sinaliza o sitio ou

regido em que a rota iniciou.



123

Figura 27 - rotas migratorias de haplogrupos de haplogrupos mitocondriais

nas américas.
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A migracdo do haplogrupo A2 pode ser ter ocorrido saindo do sitio chileno
Chinchorro (ARI) ha ~5.800 anos AP e seguindo para norte, no sitio peruano
Cuncaicha, no departamento de Arequipa (ARE) por volta de 3.370-3.180 anos AP,
ou ainda antes se observar a presenca do haplogrupo derivado A2+(64) entre
4.290-4.080 anos AP. Outra opcao seria essa populagao derivada de Cuncaicha ter
vindo do sitio peruano Lauricocha (HU) de uma populagdo da area datada entre
8.580-8.420 anos AP.

A linhagem A2+(64) encontrada no sitio chileno Pica Ocho (TA), entre
720-570 anos AP, pode ter chegado no local a partir de migragdes vindas de uma
populagdo do sitio Chinchorro (ARI) datada ~5.800 anos AP. Mais uma migragéo
deste haplogrupo pode ter ocorrido saindo do Brasil, no sitio Lapa do Santo, em
Lagoa Santa (MG) entre 9.680-9.530 anos AP, sentido sul, para o sitio argentino
Arroyo Seco Il (AR-B) entre 7.570-7.300 anos AP, sendo mantida como A2+(64) e se
derivando em A2+(64)+@153, podendo também ter migrado de Arroyo Seco Il para
Laguna Chica (AR-S) por volta de 6.800 anos AP se mantendo como A2+(64). Uma
outra rota com a mesma origem pode ter ido no sentido do Vale do Ribeira (SP), no
sitio Laranjal, entre 6.900-6.450 anos AP. A exata derivagdo pode ter ocorrido
também para a dire¢ao norte, saindo de Lapa do Santo (MG) e indo para o sitio Toca
do Enoque (PI) ha ~3.500 anos AP.

Na América do Norte, tendo como inicio o sitio canadense Big Bar Lake (BC),
o haplogrupo A2+(64) ha cerca de 6.000 anos AP, migrando para os sitios GbTo-30
entre 2.120-1.600, permanecendo na area e sendo derivado em A2+(64)+16129
entre 1.500-1.130 anos AP nos sitios GbTo-23 e 33. Além de se derivar também em
A2+(64)+16129* num espagco de tempo entre 2.250-800 anos AP nos sitios
GbTo-23, 31 e 33. No mesmo espaco, mas no sitio GbTo-18 € possivel de ter
ocorrido a derivagdo de A2+(64) em A2aq entre 2.330-1.840 anos AP e em A2ao**
entre 1.490-1.120 anos AP. Do mesmo ponto de origem, migrando para o sudoeste,
em direcao ao sitio estadunidense San Nicolas Island datado em 4.410+100 anos
AP, no Canal da Califérnia (CA), pode ter ocorrido a derivagdo no haplogrupo
A2+(64)+@153. Entretanto a presenca de A2 no mesmo sitio entre 4.819-4.450
anos AP até 666-616 anos AP, em Carpenteria (CA) entre 1.555-1.410 anos AP e
Santa Cruz Island entre 764-561 anos AP pode sugerir uma derivagao de individuos

mais antigos desta linhagem, que ocuparam o local durante muito tempo.
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A linhagem AZ2i pode ter iniciado sua migragao no sitio canadense Teston
Road (ON) ha cerca de 500 anos AP e migrado em duas diregbes, para oeste no
sitio Lucier (ON) datado em 351+40 anos AP e para leste, no sitio Old Mission Point
(NB) ha ~400 anos AP

O haplogrupo B2 tem suas datagdes mais antigas na América do Sul no sitio
brasileiro Lapa do Santo, em Lagoa Santa (MG), por volta de 9.670-9.490 anos AP,
sendo possivel observar derivagdo em B2*4 por volta de 9.410-9.090 anos AP.
Posteriormente a presenca de B2 no sitio também brasileiro, Jabuticabeira 2, no
estado de Santa Catarina (SC), entre 1.290-1.080 anos AP, pode indicar uma
migragao para o Sul da linhagem. Outra possivel migragédo seria saindo de Lapa do
Santo em diregao ao Peru, no sitio Lauricocha, na provincia de Huanuco (HU), entre
8.580-8.420 anos AP. Do sitio Lauricocha pode ter migrado para sul, sentido o sitio
Botigiriayocc, datado entre 920-800 anos AP, no departamento de Ayacucho (AY), no
Peru, permanecendo como B2 e se derivando em B2l no sitio ou durante a
migracao. A populagado de Lauricocha pode ter migrado para o extremo sul do Chile,
margeando o litoral oeste do continente e no decorrer do tempo se derivando em
B2b, no sitio Cueva Ayayema datado em 4.500 anos AP, no Estreito de Magalhaes
(EM). Saindo de llave entre 1.830-1.850 anos AP, no departamento de Arequipa
(ARE), a linhagem B2 pode ter partido rumo Botigiriayocc no departamento de
Ayacucho (AY), permanecendo até por volta de 920-800 anos AP e derivando em
B2l antes de 880 anos AP.

Nos EUA, a presenca de B2 pode ser observada no sitio Upward Sun River
(AK), entre 11.600-11.270 anos AP e posteriormente no sitio Trail Creek Cave 2
(AK), no mesmo estado, por volta de 10.000 anos AP, sendo possivel imaginar uma
migracao em dire¢ao a Trail Creek Cave 2. Outra rota a ser pensada se da saindo de
Upward Sun River (AK), em dire¢cdo ao sul para o sitio Lovelock Cave (NV), por volta
de 700 anos AP, sendo derivado no caminho no haplogrupo B2a1. Juntamente nesta
rota pode ter migrado um pouco mais ao sul, no Canal da Califérnia (CA), para os
sitios San Clemente Island entre 508-274 anos AP, se derivando no haplogrupo B2a,

e San Nicolas entre 650-134 anos AP, se derivando nos haplogrupos B2a5 e B2y.

A presenca do haplogrupo C mais antiga na América do Sul pode ser

encontrada no sitio chileno Los Rieles (CO) entre 11.140-10.730 anos AP e
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permanecendo pelo menos até entre 5.310-4.870 anos AP, sendo observada no sitio
argentino Arroyo Seco Il (AR-B) entre 8.960-8.200 anos AP, o que pode sugerir que
individuos permaneceram no local enquanto outros migraram. Ainda na Argentina,
podemos encontrar C posteriormente no sitio Laguna Chica (AR-S) entre
6.780-6.650 anos AP. A populacédo de Los Rieles pode também ter migrado para o
norte, para o sitio peruano La Galgada (ANC), com datagdes entre 4.230-3.980 anos
AP, seguindo mais ao sul no departamento de Ayacucho (AY), para o sitio
Huayuncalla entre 910-740 anos AP. Outra possivel rota de C seria de origem do
sitio Peruano La Galgada (ANC) entre 4.230-3.980 anos AP e se derivando em C1b
chegando em llave, no Departamento de Arequipa, entre 1.830-1.850 anos AP

Uma rota de C, com derivagédo para C1c pode ter ocorrido do sitio argentino
Laguna Chica (AR-S), datado entre 6.780-6.650 anos AP, para o sitio brasileiro
Jabuticabeira (SC), datado entre 2.340-1.750 anos AP. Outra derivacao de C para
C1b pode ter ocorrido saindo da populagdo do sitio chileno Los Rieles (CO) que
habitava a regido desde entre 11.140-10.730 anos AP, para o sitio argentino Serro
Piramidal (MZ) até datacédo do sitio de 500 anos AP. Saindo também do sitio Los
Rieles (CO), desta vez para o extremo sul do Chile, no sitio Punta Santa, Estreito de
Magalh&es (EM), por volta de 6.500 anos AP houve a derivagéo para o haplogrupo
C1c8. A derivacdo de C para C1b pode ter ocorrido partindo do sitio peruano La
Galgada (ANC), entre 4.230-3.980 anos AP, seguindo para o sitio brasileiro Pedra do
Tubaréao (PE), ao Leste, datando em 981123 anos AP.

Podemos observar C1b nos EUA no sitio Upward Sun River (AK), entre
11.600-11.270 anos AP e posteriormente no Canal da Califérnia (CA), nos sitios San
Nicolas Island, entre 1.491-1.252 anos AP, permanecendo até por volta 870-643
anos AP e, Santa Catalina Island entre 425-349 anos AP. A presenca de C nos sitios
San Nicolas Island entre 2.202-1.888 anos AP e San Clemente Island entre 760-276
anos AP pode indicar uma troca de genética constante entre as ilhas ou que as
populagdes derivadas tenham vindo de uma migragao anterior juntamente com C.
Mais um fluxo migratério partindo de Upward Sun Rlver (AK) em dire¢cao sudeste
para os sitios Lucier entre 4.853-4.837 anos AP, se derivando em C1b*4 e, para
C1b*5 no sitio Turnbull entre 550-450 anos AP.

As rotas migratorias do haplogrupo D podem ser observadas nos seguintes

cenarios, de acordo com suas derivagoes. Nas setas verde temos D1 com sua
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presenca sendo datada em cerca de 10.000 anos AP no sitio Spirit Cave (NV), nos
EUA, tendo uma possivel migracdo para o sitio Lovelock Cave (NV) em
aproximadamente 2.000 anos AP e sendo observada no mesmo sitio até 1.800 anos
AP, partindo para leste no sitio Point Sal (CA) entre 1.522-1.414 anos AP e depois
descendo pelo litoral, passando pelo sitio New Cuyama entre 1.390-1.300 anos AP e
dali para o Canal da Califérnia (CA), no sitio San Nicolas Island entre 714-517 anos
AP. Para o sentido noroeste podemos observar uma possivel migragéo para o sitio
GbTo-30 entre 1.240-800 anos AP. Uma migracgao vindo do sitio belizenho Saki Tzul
(ST), datando entre 7.460-7.310 anos AP sentido noroeste para os EUA e pode ter
chegado no Canal da California (CA), no sitio San Nicolas Island entre 714-517 anos
AP e para o sitio Lovelock Cave (NV) entre 2.000 e 1.800 anos AP.

Na América do Sul a presenca de D1 no sitio brasileiro Gruta do Sumidouro,
em Lagoa Santa (MG), possui datagdes >10.000 anos AP, sendo posteriormente
observado no sitio Tranca, no departamento de Ayacucho (AY) por volta de 880 anos
AP. Outra possivel rota seria saindo do sitio Gruta do Sumidouro, Lagoa Santa (MG),
anteriormente a >10.000 em direcdo a Arroyo Seco Il entre 7.920-7.660 anos AP e
sendo derivado no caminho para o haplogrupo D1g. Embora a presenca de D4 no
mesmo sitio em datagdes proximas (entre 7.800-7.500 anos AP) possa indicar que a
populacdo deste sitio seja uma derivagao da populagédo ancestral D4 que se ramifica
em D1g enquanto outros individuos permanecem na linhagem D4. Mais uma rota
migratéria possivel de D1 seria saindo do sitio peruano llave, no Departamento de
Arequipa (ARE) entre 1.830-1.850 anos AP e partindo ao norte para o sitio Tranca,
na regiao de Ayacucho (AY).

Uma migragcdo de D2a partindo do sitio Groenlandés Qeqertasussuk (Qt),
entre 4.170-3.600 anos AP, pode ter se derivado em D2a1 sentido sitio Buchanan
(NUN) entre 1.900-1.610 anos AP. O outro haplogrupo D2a1a pode ser encontrado
sitios Chaluka Midden e Ship Rock Island, na ilha Umnak (AK), entre 2.300-310 anos
AP, e as amostras do sitio Warm Cave (AK) do mesmo haplogrupo datando entre
600-130 anos AP podem indicar uma migracdao desta populagdo. O haplogrupo
D4h3a pode ser observado inicialmente no sitio estadunidense Anzick (MT) entre
12.722-12.590 anos AP, migrando por volta de ~10.300 anos AP para o sitio On Your
Knees Cave (AK) e se derivando posteriormente em D4h3a7, entre 6.260-5.890
anos AP, na migragao para o sitio GbTo-1. Outra rota, desta vez de uma derivagao,

D4h3a5, na América do Sul. Teria acontecido entre o sitio brasileiro Lapa do Santo
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(MG), datando >10.000 anos AP, na diregao sudeste para o sitio Moraes, no Vale do
Ribeira (SP), entre 6.900-6.680 anos AP.

O haplogrupo H nao contém rotas migratérias, mas uma populagao na regiao
do complexo de sitios GbTo pode ter permanecido e sendo derivado nos
haplogrupos H2a2 e H2a2a anteriormente ao periodo de ocupacédo ou durante a
ocupacao.

As rotas migratorias de haplogrupos mitocondriais foram mais numerosa se
comparado com as rotas do cromossomo Y, visto que todos os individuos com a
informagdo do DNA preservada possuem o DNAmt, enquanto apenas individuos do
sexo biolégico masculino possuem a informagéo do cromossomo Y. As rotas foram
possiveis de serem observadas principalmente em situagdes proximas as margens
do continente. Na América do Norte podemos encontrar conexdes entre diversos
povos que habitaram a costa oeste do Atlantico Norte. Algumas linhagens tém
migragdes muito proximas da Beringia partindo em duas vias, sentido costa oeste ou
interior do continente, no sentido sudeste. Também ¢é possivel observar um cenario
parecido nas migracdées da América do Sul, onde existem muitas migracbes em
zonas proximas a costa do continente, tanto na por¢cédo leste quanto na oeste.
Migragcbdes no interior do continente sdo em menor quantidade quando posta em

comparagao com as litoraneas.
5.4.2 ROTAS MIGRATORIAS DO DNAy

O mapa abaixo (fig. 28) foi feito por meio da plataforma de design grafico
Canva e do software Adobe Photoshop 2024. llustrando possiveis rotas migratorias,
tendo como base a localizagdo geografica, datagado e o haplogrupo do cromossomo

Y dos individuos. Sendo o haplogrupo E representado pela cor laranja, Q verde claro
e R vermelho. As rotas sdo representadas pelos simbolos: = representando o

sentido da rota. Quando a linha esta preenchida === indica uma rota sem

derivagdo, enquanto a linha pontilhada =======- indica uma rota com derivacado. O

triangulo A sinaliza o sitio ou regido em que a rota iniciou, finalizou ou atravessou.



129

Figura 28 - rotas migratorias de haplogrupos do cromossomo Y nas américas.
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A migracdo do haplogrupo E1b1alalalc1ala3aldib1b1a2~ tem inicio no
sitio Upward Sun Rlver, parte central do Alaska (AK) entre 11.600-11.270 anos AP,
partindo para o sitio Point Sal (CA) entre 1.522-1.423 anos AP.

Uma das possiveis rotas do haplogrupo Q teve inicio no sitio Arroyo Seco II,
na cidade de Tres Arroyos (AR-B), na Argentina, entre 7.570-7.300 anos AP,
seguindo para noroeste, no sitio Laguna Chica (AR-S), também na Argentina, por
volta de 6.800 anos AP e, posteriormente, seguindo para o sitio Pica Ocho (l), no
Chile, entre 720-570 anos AP. Entretanto, a presenca de Q base no sitio
Botigiriayocc, na regido de Ayacucho (AY), no Peru, entre 920-800 anos AP pode
sugerir que a presenga de Q em Pica Ocho (TA), no Chile seja mais antiga, se for o
caso a presenga deste haplogrupo pode ser resultante de uma mesma onda
migratéria, caso nao seja, outra situagdo seria uma migragao inversa, vinda de
Botigiriayocc para Pica Ocho.

Mais uma rota que pode ser observada seria a saida de Q base do sitio Saki
Tzul (ST), em Belize, entre 7.460-7.320 anos AP e partindo para Norte, para o sitio
San Nicolas Island, Canal da Califérnia (CA), nos EUA, entre 4.561-4.156 anos AP
e tendo sua presenga observada até 3.960+70 anos AP na localidade. Tendo se
derivado no caminho em Q1, anterior a presenca observada em 4.410£100 anos AP
e Q1b1, num intervalo anterior a 666-616 anos AP.

Uma migragao de Q1a partindo do sitio Qeqertasussuk, na Groenlandia, entre
4.170-3.600 anos AP pode ter seguido sentido o sitio canadense Buchanan entre
1.900-1.610 anos AP e se derivado no caminho para Q1a1. Saindo de San Nicolas
Island, no Canal da Califérnia (CA) por volta de 4.430+30 anos AP o haplogrupo Q1
pode ter ido mais ao norte e se derivado no caminho para Q1a em Point Sal (CA)
entre 1.521-1.413 anos AP.

A linhagem Q1b1 tem sua presenca no sitio Lovelock Cave, no estado de
Nevada (NV), nos EUA, ha aproximadamente 1.800 anos AP e pode ter migrado
para dois sentidos, mais ao norte para o complexo de sitios GbTo, no Canada (BC)
entre 1.500-1.130 anos AP e para sudoeste para o sitio San Miguel Island, no Canal
da Califérnia (CA), entre 666-616 anos AP.

A presenca do haplogrupo Q1b1 foi observada no sitio brasileiro Lapa do
Santo, em Lagoa Santa (MG), entre 9.550-9.470 anos AP, que pode ter migrado
ainda no Brasil, para nordeste, no sitio Pedra do Tubarao, em Pernambuco (PE) e se
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derivado no haplogrupo Q1b1a1alp até 981+23 anos AP. Ou ainda essa mesma rota
pode ter acontecido com uma populagdo anterior a 10.000 anos AP do haplogrupo
Q1b1a1a de Gruta do Sumidouro, na mesma regido de Lagoa Santa e derivado em
Q1b1alalp na Pedra do Tubardo. Ainda na populagéo de Gruta do Sumidouro, uma
migrag¢ao pode ter ocorrido sentido extremo sul, para o sitio chileno Cueva Ayayema,
no Estreito de Magalhdes (EM) por volta de 4.500 anos AP e se derivado em
Q1b1a1a1 na localidade ou no percurso.

Outra migragao que pode ter ocorrido € esta populagdo de Lapa do Santo ter
ido em direcdo ao sitio Lauricocha, na provincia de Huanuco (HU), no Peru, e se
derivado na linhagem Q1b1a2 entre 8.730-8.520 anos AP, que posteriormente se
derivou na linhagem Q1b1a2a~ entre 910-740 anos AP, no sitio Conchali, em
Santiago (RM), no Chile.

Uma das datagdes mais antigas do haplogrupo Q1b1a1a e da América do Sul
como um todo estédo no sitio Los Rieles (CO), no Chile, entre 11.140-10.730 anos AP
podendo ser observada no mesmo sitio até entre 5.310-4.870 anos AP e num sitio
argentino proximo - Cerro Piramidal, na provincia de Mendoza (MZ), ha 500 anos
AP. Entre 5.940-5.740 anos AP, migrou para o sitio Lauricocha, na provincia de
Huanuco (HU), no Peru. Posteriormente para o sitio peruano La Galgada, no
departamento de Ancash (ANC), se derivou no haplogrupo Q1b1a1a1, até entre
4.230-3.980 anos AP. De Los Rieles (CO) também pode ter partido a populagao que
povoou o sitio Cueva Yacotogia, no departamento de Ayacucho (AY), no Peru, entre
1.160-960 anos AP, se derivando no haplogrupo Q1b1a1a1. Posteriormente por volta
de 880 anos AP essa mesma populagao da migragao inicial pode ter se derivado no
haplogrupo Q1b1a1a1h1, no sitio Botigiriayocc, no mesmo departamento.

A presenga da linhagem Q1b1a1a1 pode ser vista no sitio Spirit Cave,
Nevada (NV), USA por volta de 10.000 anos AP e pode ter migrado para o sitio San
Nicolas Island, no Canal da Califérnia (CA) até entre 4.819-4.342 anos AP,
posteriormente migrando para o norte, no sitio Point Sal, também no estado da
California (CA) entre 1.522-1.414 anos AP. O unico haplogrupo que nao faz parte da
linhagem Q ou Q1 é Q2a1a2b, que pode ser encontrado no sitio San Nicolas Island,
no Canal da Califérnia (CA) ha aproximadamente 4.410+£100 anos AP e pode ter

migrado para o sitio New Cuyama (CA) mais ao norte, entre 1.390-1.300 anos AP.
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Ja o fluxo migratério do haplogrupo R pode ter inicio com uma populagao
migrando do sitio On Your Knees Cave, mais a sudeste do Alasca (AK) ha ~10.300
anos AP, esta populagdo migrou para a ilha San Nicolas, a sudeste da baia de San
Francisco, no Canal da Califérnia, entre 3.868-3.514 anos AP. O haplogrupo
R1b1a1b1a encontrado no sitio Cuncaicha, no departamento de Arequipa (ARE),
Peru, entre 4.290-4.080 anos AP e permanece na regido e se deriva em
R1b1a1b1a1a até pelo menos 3.370-3.180 anos AP.

Enquanto o haplogrupo R1b1a1b1ala2b1e~ pode ter iniciado sua rota entre
9.680-9.530 anos AP no sitio Lapa do Santo, em Lagoa Santa, MG, no Brasil,
permanecendo até pelo menos entre 9.410-9.090 anos AP e migrado sentido
sudeste o sitio Laranjal, no Vale do Ribeira (SP) entre 6.900-6.680 anos AP e
seguindo para o sitio Conchali, em Santiago (RM), no Chile entre 650-540 anos AP.
Esse mesmo fluxo migratério saindo de Lapa do Santo pode ter ido mais ao sul,
sentido Arroyo Seco Il (AR-B), na Argentina, entre 8.960-8.380 anos AP e podendo
ser observado até entre 7.800-7.500 anos AP.

Numa visdo geral podem ser observadas migragdes principalmente proximas
ao litoral. Na América do Norte ocorrem pela costa oeste, margeando o Atlantico
Norte. Situagdo semelhante a que ocorre na América do Sul, muitas migrag¢des pela
costa oeste do continente. Sitios na regido do Canal da Califérnia (CA) apresentam
alto fluxo migratério e de derivagdo genética em suas linhagens, como também
ocorre no complexo de sitios canadense GbTo (BC) e de sitios brasileiros da regiao
de Lagoa Santa (MG). Migragbes pelo interior do continente ocorrem em uma

frequéncia muito baixa se comparada com as migragdes proximas ao litoral.
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6.CONSIDERAGOES FINAIS

Esta pesquisa teve como objetivo verificar se a os padrbes esperados para
haplogrupos do DNAmMt e DNAy no continente americano previamente estabelecidos,
inferir suas frequéncias e observar suas presencas em periodos pré e pos-contato e,
a partir destes dados, fazer uma correlagéo entre as amostras de cada linhagem e
observar possiveis rotas migratérias. Sendo esperados os haplogrupos A, B, C,D e
X para linhagens mitocondriais, enquanto outras derivagdes devam compor por volta
de 5% (Jablonski, 2002; Eshleman; Malhi; Smith, 2003; Achilli et al, 2008; Tamm et
al, 2008). O que foi observado parcialmente em ambos os casos, todos os
haplogrupos esperados do DNAmt foram encontrados, além de outros que
previamente n&o se tinha conhecimento de sua presenga no continente, como H
(observado em varios individuos), L, M, N, U e R, sendo este ultimo observado na
América do Norte e Sul, entretanto as designadas a L4, N, N13, e M46 nao possuem
boa confiabilidade em seus dados, sobrando apenas uma amostra designada a M
com qualidade consideravel (76,44%). Embora as amostras fujam do esperado, as
demais apresentam datagdes e qualidade confiavel estimada pelo Haplogrep 3. A
frequéncia destas linhagens, junto com H, estavam dentro do padrdo de 5% para
contextos gerais.

O haplogrupo mitocondrial americano B2 possui proximidade com a outra
linhagem B4b1, que é muito comum em populag¢des do sul da China e sudeste
Asiatico, mas o que chama atencdo € a sua presenca nas Filipinas, Indonésia,
Taiwan e Haian (Fagundes et al., 2008). O que poderia sugerir um fluxo migratoério
vindo destas regides e se projetando através das ilhas do oceano Pacifico sul. Nao
foi realizada a checagem para proximidade genética com estes individuos, mas
futuras pesquisas podem vir a encontrar relagbes mais proximas sobre estas
linhagens. Geograficamente faz muito sentido essa interagdo, mas apenas com
novas pesquisas este contato vai ser melhor compreendido.

Pensando no clima e nas condigdes geomorfologicas da época e,
principalmente, sobre o mar estar cerca de 100 metros mais baixo do que o nivel
atual, ndo é irreal imaginar rotas através do oceano Pacifico para chegar no
continente americano. Juntamente com pesquisas genéticas, as pesquisas sobre as
questdes geomorfolégicas como fonte de informacgao para rotas migratérias podem

ajudar a consolidar teorias sobre migracao fora da Beringia.
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A proximidade genética ganhou mais forga com a hipotese de loannidis e
colaboradores (2020) do contato de povos Polinésios com populagcbes nativas
americanas por volta de 750 anos AP. A partir da analise do genoma completo de
807 individuos de 17 populagcbes de ilhas Polinésias e de 15 grupos nativos
americanos que habitavam a costa do Pacifico foi possivel encontrar essa forte
proximidade genética entre esses grupos. Um unico contato ocorrido na porgéo
Leste da Polinésia, em um periodo anterior ao assentamento Rapa Nui, tem fortes
evidéncias desse contato entre esses povos polinésios e individuos nativos
americanos que possuem caracteristicas semelhantes aos habitantes atuais da
Colédmbia. O denominado “sinal australasiano” pode vir a ser observado nos
individuos utilizados neste trabalho em pesquisas futuras, o que pode ajudar a
compreensao da presenga da amostra indicada como pertencente da linhagem
A0000, visto que populagdes australasianas carregam entre 4% a 6% de informagao
gendmica denisovana que outras populagdes (Reich et al., 2010). Essa correlagao
entre ancestralidade denisovana em povos australasianos e sua para o continente
americano podem auxiliar a compreensao sobre a presenga de ancestralidade
denisovana nas Américas.

A presenca da linhagem AOOO0 é uma grande surpresa que ainda é
incompreendida, visto que questdes sobre intercruzamento entre espécies humanas
ainda ndao é completamente compreendida e a presenca desta linhagem em
individuos sapiens pode sugerir que este processo tenha ocorrido a partir da troca
de genes com individuos denisovanos do sexo bioldgico masculino em algum
momento do processo de migracdo para as Américas. Sendo necessario
compreender o motivo da preservacado destas caracteristicas, caso venham a ser
confirmadas como informagdes genéticas confiaveis, visto que o mais comum é as
informagdes de linhagens ancestrais serem suprimidas.

A analise comparativa do individuo Sumidouro 7 vindo da Gruta do
Sumidouro, classificado com a linhagem A0000 neste trabalho, com genoma de
referéncia de um individuo denisovano por meio do software IBDmix podem auxiliar
a compreensdo que levou a esta caracterizagédo. A pesquisa de Fernandes (2021)
teve premissa similar durante a analise de ancestralidade neandertal em populagdes
americanas, onde foi possivel observar em duas amostras também trabalhadas
nesta pesquisa. Essa ferramenta pode ser utilizada em pesquisas futuras para

analisar essa ancestralidade denisovana na qual as amostras foram categorizadas.
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Santos e colaboradores (2022) procuraram sinais sobre ancestralidade
denisovana em outra amostra do sitio Gruta do Sumidouro, a amostra Sumidouro 5,
que havia semelhanga genética com a amostra panamenha PAPV173. Essa amostra
possui maior presenca de informagdes genéticas denisovanas do que
neandertalenses. Isso denota que essa classificagcdo realizada pelo
Y-LineageTracker pode ter encontrado esse rastro de informacéo e classificado o
individuo como A0000. Entretanto apenas novas analises mais direcionadas, com
uma comparagao direta com genoma de referéncia denisovano podem responder
essa pergunta.

E os haplogrupos C, K, P, Q e R (YFull, 2024) para linhagens do cromossomo
Y. As linhagens paternas do cromossomo Y foram possiveis de se encontrar todas
as esperadas, com exceg¢ao a linhagem K e P, mas foram observadas outras
linhagens que fogem do padrao esperado, sendo estas CT, E, I, J e N de forma
praticamente inexpressiva e a linhagem ligada aos denisovanos A0O000. A soma da
frequéncia em haplogrupos nao esperados € de 10.3%. Enquanto Q e R compdem
85% das amostras.

O baixo numero de linhagens desses haplogrupos pode ser resultado do
Founder Effect, o evento ocorre quando uma populacédo nova € estabelecida a partir
de um pequeno numero de individuos e vai crescendo para uma grande populagao.
Resultando em um numero reduzido de diversidade gendmica e uma alta frequéncia
de certos alelos (Strachan; Read, 2019). Ou seja, é possivel observar as mesmas
mutagdes nessa populacdo, como no caso das amostras trabalhadas na pesquisa,
onde as linhagens derivadas de Q sdo em grande maioria Q1 e as de R se derivam
em R1. Isso expde a baixa variabilidade genética dessas populagdes, 0 que pode
ser resultado um numero reduzido de fluxos migratérios num contexto geral ou que
ocorreram significativamente mais migragdes dessas populagdes.

Um grande ponto seria sobre a origem do haplogrupo R na América, que em
pesquisas anteriores ndo se compreendia sua presencga no continente em periodos
pré-contato (Zhao et al., 2009), mas que foram observadas amostras com datacdes
antigas até ~10.300 anos AP nos EUA e entre 9.680-9.530 anos AP no Brasil. Desta
forma podemos observar que a presenga do haplogrupo € muito antiga entre
individuos americanos.

Foi possivel propor migracbes a nivel local e regional por meio das

correlacbes entre a espacialidade, datacdo e haplogrupo das amostras. Podendo
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observar diversas rotas possiveis, principalmente em regides proximas ao litoral do
Pacifico na América do Sul e Norte, sendo a porgdo sul acompanhada pela
cordilheira dos Andes. Migragbes acompanhando o litoral do Atlantico também foram
possiveis de ser relacionadas principalmente na por¢cao central-sul da América do
Sul. Num contexto geral, migragdes pelo interior do continente ndo apresentaram a
mesma frequéncia se comparados com migra¢cdes pelo litoral. Locais que
apresentavam maior quantidade de individuos resultaram em processos migratorios
mais complexos e elaborados, como € o caso do complexo de sitios canadense
GbTo na Columbia Britanica (BC) que tiveram uma enorme diversidade genética
tanto de linhagens mitocondriais quanto do cromossomo Y. Assim como nos sitios
préximos ao Canal da Califérnia (CA), que também tiveram enorme variedade
genética, tendo trocado em varios momentos com os individuos dos sitios GbTo.

No Brasil, individuos dos sitios de Lagoa Santa (MG) mostraram diversidade
de DNAmt dentro do esperado, mas se tratando de cromossomo Y os resultados
apresentaram linhagens ndo conhecidas nas Américas, como a A0000, linhagem
que pode ter sido resultante a partir de processos de intercruzamento com
individuos denisovanos sendo apenas um sinal dessa ancestralidade ou um erro na
classificagdo do individuo o ocasionado pela ferramenta utilizada na pesquisa.
Pesquisas futuras fazem necessario para elucidar essa questdo, seja por uso de
outras ferramentas de analise como o Y-Lineage Tracker, que trabalha com dados
publicados, ou diretamente com o individuo e ferramentas com uso de PCR.

Embora os resultados tenham sido relevantes, o processo para tal passou por
certas dificuldades. A maior dificuldade em propor rotas migratérias se da pela
auséncia de dados em regides importantes, como na América Central, que so6
haviam 3 amostras vindas de Belize, limitando muito a possibilidade de fazer uma
correlagdo com amostras norte e sul-americanas. A auséncia de datagdes também
atrapalhou na observagao de possiveis rotas, ja que nao era possivel identificar se
sua presencga era prévia ou posterior a populagdes geograficamente proximas.

Durante as pesquisas sobre cromossomo Y a disponibilidade de dados foi
bem inferior as do DNA mitocondrial, tendo que recorrer a pesquisas publicadas em
outros idiomas menos convencionais (além do inglés, espanhol e portugués), como
€ 0 caso da pesquisa da Mitsuru (2009), em japonés, para obter fontes confiaveis
sobre as informacgdes. Isso demonstra a caréncia de pesquisas de cromossomo Y

num contexto geral, sobretudo em linhagens que ndo sdo esperadas nas Américas,
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que possuem ainda menos informacdes. Desta forma, seria interessante o
desenvolvimento de novas pesquisas sobre linhagens do cromossomo Y em um
contexto geral para auxiliar a compreensao sobre a presencga de outras linhagens no
continente, sobretudo sobre “ndo-americanas”.

Em ambas as linhagens, podemos observar que os padrbes ja néao
respondem de forma satisfatoria as questdes sobre presengca de haplogrupos
esperados e suas derivagdes, visto que outras muito fora do padrao foram
observadas em periodos pré-contato, sugerindo migragdes anteriores para as
localidades. Desta forma, seria necessario uma que novas pesquisas ocorram para
que seja possivel compreender esses novos dados gerados nos ultimos anos. A
presengca da linhagem AO0000 traz mais uma duvida sobre processos de
intercruzamento entre espécies humanas e a presencga de tragos desses eventos no
continente americano, tornando evidente a importancia de buscas sobre tracos desta
linhagem e tracos de linhagens neandertais ao longo do continente.

Se trabalhado em paralelo com pesquisas de genoma completo podemos
elucidar questbes levantadas nesta pesquisa, visto que ambas fontes de dados
(DNAmMt e Cromossomo Y) s6 fornecem as informagdées de um lado da
ancestralidade do individuo (Pennisi, 2001). Com uso do genoma completo podemos
fazer uma leitura completa do perfil genético dos individuos e relaciona-los entre si,
auxiliando a compreensao de como esses individuos se aproximaram um dos outros
e em paralelo observar o fluxo génico trocado entre eles durante os processos
migratorios.

A grande diversidade genética em certos locais, como os sitios canadenses
do complexo GbTo, na Columbia Britanica (BC), nas ilhas estadunidenses do Canal
da Califérnia (CA) e nos sitios brasileiros de Lagoa Santa (MG). Pode sugerir que a
diversidade genética de individuos americanos seja maior do que se imaginava, isto
pode ser resultado de diversas pesquisas nas localidades, aprofundando os
conhecimentos sobre o perfil genético dos individuos que ocuparam a area. Entao
mais pesquisas resultardao em resultados mais completos sobre os processos de
migragéo ao longo do continente, 6bvio que isso é uma grande questdo de recursos,
0 que pode ser refletido nos dados apresentados por paises com maior investimento
em suas pesquisas.

O que de fato pode ser observado com énfase € que a teoria da rota

migratéria através da Beringia ndo € a unica explicagcdo sobre o ponto de entrada no
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continente americano. Ao observar migracdes através do oceano Pacifico as rotas
fazem praticamente uma seta em diregdo ao continente americano, sendo clara
como via de acesso pelo litoral oeste do continente. Nos proximos anos novas
pesquisas devem reforgar essa teoria e acabar com a ideia hegemdnica de uma
unica rota de entrada no continente.

Entretanto, apenas com o investimento em pesquisas poderemos ter as
informacdes necessarias para tornar ainda mais completo o entendimento sobre os
processos de fluxos migratorios, sobretudo em paises Latinos, que possuem dados
em uma quantidade significantemente menor quando em relagao aos dados vindos
do Canada e EUA. Além de paises da Oceania que também precisam de novas
amostras encontradas e publicadas para reforcar essa outra teoria de povoamento.
Em especial faz-se necessario olhar para estas parcelas do DNA como uma fonte
para informacbdes extremamente relevantes destes processos migratérios, que

permanece escondida nas sombras de pesquisas de genoma completo.
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Tabela S1 - Mutagdes ausentes e mutagdes privadas globais na designacéo dos

haplogrupos mitocondriais de acordo com o Haplogrep 3.

As mutagdes esperadas de serem encontradas em uma linhagem, mas que

nao foram possivel de serem observadas nas amostras foram marcadas como

“‘Mutacgbes ausentes” enquanto mutagdes que foram encontradas, mas o programa

nao reconhece foram marcadas como “Mutagdes privadas globais”, visto que podem

ter surgido no individuo ou populagao ao qual o mesmo fazia parte.

Amostra

158 A2
CH-01 A2
CR-01 A2
CUNO008 A2
Chinchorr

o A2
PS-03 A2
PS-09 A2
SM-01 A2
SM-02 A2
SN-04 A2
SN-17 A2
SN-25 A2
SN-32 A2
SN-37 A2

Haplogrupo

Mutagbes ausentes

235G 663G 1736G 2706G 4248C 4769G
4824G 7028T 8027A 8794T 8860G 12007A
12705T 14766T 15326G 16111T 16290T
16362C

663G 1438G 1736G 4248C 4769G 4824G
7028T 8794T 8860G 11719A 12007A
14766T 16111T 16290T 16319A 16362C

4248C 4769G 7028T 8794T 8860G 11719A

146C 235G 663G 1736G 4248C 4769G
7028T 8794T 8860G 12007A 12705T
161117

4248C 4769G 4824G 7028T 8794T 8860G
11719A 12007A

663G 750G 4248C 4769G 4824G 7028T
8027A 8794T 8860G 11719A 16223T

2706G 4248C 4769G 4824G 7028T 8794T
8860G 11719A 16223T

663G 1438G 4248C 4769G 4824G 7028T
8794T 8860G 11719A

1438G 4248C 4769G 7028T 8794T 8860G
11719A

146C 663G 4248C 4769G 4824G 7028T
8794T 8860G 11719A 12007A 16111T

146C 4248C 4769G 4824G 7028T 8794T
8860G 11719A

663G 1438G 4248C 4769G 4824G 7028T
8027A 8794T 8860G 11719A 12007A
161117

663G 1438G 4248C 4769G 4824G 7028T
8794T 8860G 11719A

146C 663G 1438G 4248C 4769G 4824G
7028T 8027A 8794T 8860G 11719A
12007A 16290T

Mutagdes privadas globais

516d 517d 1378T

516d 517d
319C 516d 517d 8840T 8841T 16093C

195C 302.1CC 310.1T 516d 517d 5893A
16217C

302.1C 310.1C 514d 515d 3639G 10389C
13665C

310.1T 516d 517d 2308G 2833G 8490C
9264A 9266A 9267A 9581C 16342C

2308G 2833G 5135T 8490C 9597T 9599T
16342C

516d 517d 4457T 8578T 16093C

302.1C 310.1C 516d 517d 4826T 8581A
8587A 14502C 16093C

516d 517d 4029T 4032T 14016A 16256T

302.1C 310.1C 516d 517d 5157T 6608T
7709T 9153T 9154T 9625T 9638T 14016A
16256T

226C

225A 226C 310.1C 516d 517d 3956T 8012A
11997T

14016A



SN-40

SN-41

SN-44

SN-48

SN-54

SN-56

SN-57

SN-58

SN-59

SN-60

19651

302
CP25

CP8
10039

10238

12537
15320

17088

18350

365

CP29

Enoque65
10308

A2

A2

A2

A2
A2
A2
A2

A2

A2
A2
A2+(64)

A2+(64)
A2+(64)

A2+(64)
A2+(64)

A2+(64)

A2+(64)
A2+(64)

A2+(64)

A2+(64)

A2+(64)+@1
53

A2+(64)+@1
53

A2+(64)+@1
53

A2+(64)+@1

263G 663G 4248C 4769G 4824G 7028T
8794T 8860G 11719A

146C 263G 663G 750G 1438G 4248C
4769G 4824G 7028T 8794T 8860G 11719A
12007A 14766T 16290T 16362C

4248C 4769G 7028T 8794T 8860G 11719A

73G 235G 1736G 4248C 4769G 4824G
7028T 8794T 8860G 12007A 16111T
16290T 16319A

4248C 4769G 4824G 7028T 8794T 8860G
11719A

73G 4248C 4769G 4824G 7028T 8794T
8860G 11719A

146C 663G 4248C 4769G 4824G 7028T
8794T 8860G 11719A

146C 663G 750G 4248C 4769G 4824G
7028T 8794T 8860G 11719A

663G 4248C 4769G 7028T 8794T 8860G
11719A

663G 750G 1438G 4248C 4769G 4824G
7028T 8794T 8860G 11719A

4769G 7028T 8794T 8860G

4769G 7028T 8794T 8860G
663G 4248C 4769G 7028T 8794T 8860G

4248C 4769G 7028T 8794T 8860G
4769G 8860G

235G 1438G 4248C 4769G 4824G 7028T
8794T 8860G 16319A 16362C

Sem informagéo
4248C 4769G 7028T 8860G

152C! 4248C 4769G 7028T 8027A 8794T
16223T

235G 663G 1438G 1736G 4248C 4769G
7028T 12705T 14766T 16319A

146C 235G 263G 663G 1438G 1736G
2706G 4248C 4769G 4824G 7028T 8027A
8794T 8860G 11719A 12705T 14766T
16319A

4769G 7028T 8794T 8860G

663G 4248C 4769G 4824G 7028T 8794T
8860G 11719A 12007A

146C 235G 263G 4248C 4769G 7028T

162

226C 310.1C 516d 517d

16256T

226C 310.1C 516d 517d 1981A 1982A 7802T
9607T 9610T

302.1CC 310.1C

516d 517d 3900T 9158T 9159T 9628A 9630A

516d 517d 3900T

302.1C 310.1C 516d 517d 12002T 14016A
16256T

516d 517d 4436T 6049A 6054A 14016A
16256T

226C 310.1C 516d 517d 1594A 1595A 5987T
5988T 6008T 8090A 8091A 9146T 9201T
9203T

226C 516d 517d

310.1T 516d 517d 2176T 3738T 6197T
15949A 16278T

310.1C 516d 517d 1378T 8462A 12724G
14887G

236C 310.1T 516d 517d

516d 517d 2833G 7972G 10463C 16288C
16311C 16354T

310.1C 514d 516d 517d 16311C

5585A 9163A

302.1C 310.1C 514d 516d 517d 3639G
10389C 13665C

310.1C 516d 517d 6527G 11176A

143A 152C 514d 516d 517d 15152A

310.1C 514d 516d 517d 15110A

516d 517d 4983T 5014T 5017T 16217C

310.1T 516d 517d 629C 13457T 16162G
16192T

143A 302.1C 310.1C 514d 515d 13708A
14388G 15968C

310.1C 4452C 6340T 16192T




LAROO1

LAROO2

SN-39

SN-55

357

CP18

CP26

10040

413

468

10038

181

443

470

525

532

523a

11123
15319

SN-20
168

CK-09

53

A2+(64)+@1
53

A2+(64)+@1
53

A2+(64)+@1
53

A2+(64)+@1
53

A2+(64)+@1
6111

A2+(64)+@1
6111

A2+(64)+@1
6111

A2+(64)+@1
6111

A2+(64)+161
29

A2+(64)+161
29

A2+(64)+161
29

A2+(64)+161
29*

A2+(64)+161
20*

A2+(64)+161
29*

A2+(64)+161
29*

A2+(64)+161
29*

A2a

A2a
A2a1

A2ag
A2aq

A2i

8860G 14766T 16223T 16319A

235G 4248C 4769G 7028T 8794T 8860G
12007A 16290T 16319A 16362C

73G 663G 750G 1438G 1736G 4248C
4769G 7028T 8794T 8860G 16319A
16362C

64T 73G 146C 663G 1438G 4248C 4769G
4824G 7028T 8794T 8860G 11719A
12007A 16362C

64T 146C 663G 1438G 4248C 4769G
4824G 7028T 8027A 8794T 8860G 11719A
12007A

235G 663G 1438G 2706G 4248C 4769G
4824G 7028T 8027A 8794T 8860G 12705T
14766T

235G 750G 1438G 4248C 4769G 7028T
8794T 8860G 11719A

235G 663G 1438G 4248C 4769G 4824G
7028T 8794T 8860G 11719A 12007A
16223T 16290T 16319A

146C 4769G 7028T 8794T 8860G

263G 663G 1438G 2706G 4248C 4769G
4824G 7028T 8027A 8794T 8860G 11719A
12007A 14766T

4248C 4769G 4824G 7028T 8794T 8860G

4769G 8794T 8860G

4248C 4769G 4824G 7028T 8794T 8860G
12732C

235G 3316A 4248C 4769G 4824G 7028T
8167C 8794T 8860G

3316A 4248C 4769G 7028T 8167C 8794T
8860G

235G 4248C 4769G 4824G 7028T 8027A
8167C 8794T 8860G

4248C 4769G 4824G 7028T 8027A 8794T
8860G 11719A 12705T 16129A

4769G 7028T 8794T 8860G

73G 146C 153G 235G 263G 1438G 3330T
4248C 4769G 4824G 7028T 8794T 8860G
12705T 16362C

4248C 4769G 7028T 8794T 8860G

64T 663G 1438G 4248C 4769G 4824G
7028T 8027A 8794T 8860G 9653C 11719A
12007A 12705T 14766T 16290T 16319A

663G 4248C 4769G 7028T 8794T 8860G

960.XC 3307.1A 4248C 4769G 7028T
8794T 8860G 11719A

163

Sem informacéao
516d 517d
226C

516d 517d

16217C

516d 517d 15930A |

3101T

514d 516d 517d 9967C |

15705A

248d 310.1C 514d 515d 516d 517d 3206T
14974T 16185T

302.1C 310.1C 514d 516d 517d 4655A
8292A

516d 517d 6338G 8155A

248d 302.1C 310.1C 514d 515d 516d 517d
3206T 14974T 16185T

248d 302.1CC 310.1C 514d 515d 516d 517d
14974T 16185T
302.1C 310.1C 516d 517d 3017T 10181T

310.1C 516d 517d 10181T
516d 517d 7126T 7130T 7133T

16212G
310.1C 516d 517d 16257T

226C
302.1C 310.1C

516d 517d 3306.1A 5164A 5281T 5532A
5538A 8584A 9182A 9450A 9451A 9452A



LU-02

MARC149
2

RM-83

516

CP22

10041

10237

11484

11485

19056_d

TrailCreek

USR2

CP21

SC-04

SN-01

SN-09

A2i

A2i

A2i

A2v1+152*

B2

B2

B2

B2

B2

B2

B2

B2*4

B2a

B2a

B2a

94A 235G 663G 960.XC 1438G 2706G
3307.1A 4248C 4769G 4824G 5165T
6620C 7028T 8027A 8794T 8860G 11719A
12007A 12705T 14280G 14470C 15326G
16111T 16290T 16319A 16325C 16362C

153G 960.XC 1736G 3307.1A 4769G
5165T 8794T 8860G

960.XC 3307.1A 4248C 4769G 4824G
5165T 7028T 8794T 8860G

44 1C 64T 73G 152C 153G 235G 263G
663G 980C 1438G 2706G 4248C 4769G
4824G 6491A 7028T 8027A 8794T 8860G
11347G 11719A 12007A 12705T 14766T
16111T 16239T 16290T 16497G 16541R

3547G 4769G 4820A 7028T 8281d 8282d
8283d 8284d 8285d 8286d 8287d 8288d
8289d 8860G

4769G 7028T 8281d 8282d 8283d 8284d
8285d 8286d 8287d 8288d 8289d 8860G
16189C

73G 263G 2706G 4769G 7028T 8281d
8282d 8283d 8284d 8285d 8286d 8287d
8288d 8289d 8860G 13590A 16189C
16217C

8281d 8282d 8283d 8284d 8285d 8286d
8287d 8288d 8289d

8281d 8282d 8283d 8284d 8285d 8286d
8287d 8288d 8289d 16217C

263G 4769G 8281d 8282d 8283d 8284d
8285d 8286d 8287d 8288d 8289d 8860G

3547G 4769G 4820A 7028T 8281d 8282d
8283d 8284d 8285d 8286d 8287d 8288d
8289d 8860G

3547G 4769G 4820A 8281d 8282d 8283d
8284d 8285d 8286d 8287d 8288d 8289d
8860G 11719A

152C 316d 1438G 4769G 4820A 7028T
8281d 8282d 8283d 8284d 8285d 8286d
8287d 8288d 8289d 8860G 9188C 16217C
16234T 16235G 16309G

73G 4769G 4820A 7028T 8281d 8282d
8283d 8284d 8285d 8286d 8287d 8288d
8289d 8860G 11719A 16189C

499A 750G 4769G 4820A 4977C 7028T
8281d 8282d 8283d 8284d 8285d 8286d
8287d 8288d 8289d 8860G 11719A
16189C

3547G 4769G 4820A 7028T 8281d 8282d
8283d 8284d 8285d 8286d 8287d 8288d

164

11054T 14180C

2736T 3306.1A 12113A 12315A 15125A
15134A 15140A

310.1C 514d 515d 955.1AC 3306.1A 8566G

310.1C 516d 517d 955.1ACC 3306.1A

195C 516d 517d 13758T

346C 3397G

6056T 6293C 16295T

185A 248d 3552C 11383C 13500C
103A 310.1C 6956C 8567C 10373A
168C 302.1CC 310.1C 514T 3357A 8271d

8272d 8273d 8274d 8275d 8276d 8277d
8278d 8279d 12215C 16311C 16437C

516d 517d 1598A 3615G 4232C 6128T
8271d 8272d 8273d 8274d 8275d 8276d
8277d 8278d 8279d 16311C 16319A 16524G

302.1CC 310.1T

310.1C

Sem informacéao

143A 189G 310.1C 13105G 14152G

189G 7502T 7503T 7508T 10310A 11488G

189G 9643A 10310A 11488G




SN-10

Lovelock3

MX-01

SN-16

SN-53

A460

BC23

BC27

BC30

11357

SN-52

895

Ala1

B-04

BC28
CK-01

B2a

B2a1

B2a5

B2a5

B2a5

B2b

B2g1

B2g1

B2g1

B2l

B2y

8289d 8860G 11719A 16189C

4769G 4820A 7028T 8281d 8282d 8283d
8284d 8285d 8286d 8287d 8288d 8289d
8860G 11719A 16189C

4769G 8281d 8282d 8283d 8284d 8285d
8286d 8287d 8288d 8289d 8860G

1438G 3547G 4769G 4820A 5987T 7028T
8281d 8282d 8283d 8284d 8285d 8286d
8287d 8288d 8289d 8860G 11719A
16189C 16217C

3547G 4769G 7028T 8281d 8282d 8283d
8284d 8285d 8286d 8287d 8288d 8289d
8860G 11719A 11884G 13221G 16189C
16217C 16278T

1438G 4769G 4820A 7028T 8281d 8282d
8283d 8284d 8285d 8286d 8287d 8288d
8289d 8860G 11719A 11884G 13221G
16278T

2706G 4769G 7028T 8281d 8282d 8283d
8284d 8285d 8286d 8287d 8288d 8289d
8860G 15326G

827G 1438G 2706G 4769G 4820A 4977C
6164T 6473T 7028T 8281d 8282d 8283d
8284d 8285d 8286d 8287d 8288d 8289d
8860G 11719A 13590A 16189C 16217C
16298C

827G 4769G 4820A 7028T 8281d 8282d
8283d 8284d 8285d 8286d 8287d 8288d
8289d 8860G 11177T 16189C 16217C

114G 750G 3766C 4769G 4820A 6164T
6473T 7028T 8281d 8282d 8283d 8284d
8285d 8286d 8287d 8288d 8289d 8860G

8281d 8282d 8283d 8284d 8285d 8286d
8287d 8288d 8289d 16189C

4769G 4820A 7028T 8281d 8282d 8283d
8284d 8285d 8286d 8287d 8288d 8289d
8860G 11719A

249d 4769G 8860G 9540C 9545G 11914A
16298C 16327T

249d 4769G 7028T 8584A 8860G

249d 263G 489C 4715G 4769G 7028T
7196A 8584A 8701G 8860G 10873C
11719A 11914A

249d 489C 1438G 4715G 4769G 7028T
7196A 8584A 8701G 8860G 9540C 9545G
10398G 10400T 10873C 11719A 11914A
12705T 14318C 14766T 14783C 15301A
15487T 16298C 16327T

165

189G 6005T 6008T 9264A 9265A 9267A
11488G

185A 195C 3254A 4467.1TAAT 5393C 6018A
6164T 8271d 8272d 8273d 8274d 8275d
8276d 8277d 8278d 8279d 12250T 15352G
15848G

1717C 11302T

9628A 11488G

204C 302.1CC 11488G 16180d

8266G 8271d 8272d 8273d 8274d 8275d
8276d 8277d 8278d 8279d

302.1CC 10094T 10739G 11447A

302.1C 310.1C 6155T 9379A 10094T 11447A

302.1C 310.1C 10094T 11447A

293C 310.1C 6755A 6791G 9545G 9938C
14221C 15344C 16319A

195C 2968G 5126T 5144T 5157T 6570T
11998G 14572G

195C 310.1C 493G 514d 515d 748A 3434G
7133T 12235C 16291T

215G 248d 286d 287d 302.1C 310.1T 6368A
11518A 15930A 16248T 16293G

204C 248d 286d 287d 9439A 9450A 16319A
16325C 16399G

69A 248d 3915A

73G 249d 263G 489C 1438G 3552A 4715G 248d




111974
11753

12230
12232

12261

12551

18349

LU-01

MA575

SC-03

SC-05

SN-13

SN-43

Aconcagu
a

CT-01

SC-01

SC-06

C1b

C1b

C1b

C1b

4769G 7028T 7196A 8584A 8701G 8860G
9545G 10873C 11719A 11914A 14318C
15043A 15301A 16223T 16298C 16327T

249d 9545G

249d

249d
249d

249d

249d

249d 12705T 14318C

73G 249d 263G 489C 1438G 4715G
4769G 7028T 7196A 8584A 8701G 8860G
9540C 9545G 10398G 10400T 10873C
11719A 11914A 14318C 14766T 14783C
15043A 15301A 15326G 15487T 16223T
16298C 16327T

249d 263G 489C 1438G 4715G 4769G
7028T 7196A 8584A 8701G 8860G 9540C
9545G 10398G 10400T 10873C 11719A
11914A 12705T 14766T 14783C 15487T
16298C 16327T

249d 750G 4769G 7028T 8584A 8701G
8860G 10873C

249d 4769G 7028T 8584A 8701G 8860G
10873C 11719A 11914A

249d 489C 750G 1438G 4715G 4769G

166

248d 286d 287d 493G 514d 516d 517d
5174T 16325C

195C 200G 248d 286d 287d 310.1C 493G
7163T 16325C

248d 286d 287d 310.1C 493G 514d 516d
517d 11084G 16325C

248d 286d 287d 310.1C 493G 16325C

152C 199C 248d 286d 287d 310.1C 1888A
15218G 15930A 16092C 16126C 16311C
16325C

248d 286d 287d 310.1C 493G 514d 516d
517d 956d 7694T 16325C

248d 286d 287d 310.1C 493G 514d 516d
517d 16129A 16325C

Sem informacgao

514d 515d 748A 3434G

204C 248d 286d 287d 492G 516d 517d
4132A 4142A 7328T 9178A 9449T 9459T
16319A 16325C

248d 286d 287d 310.1C 493G 516d 517d
4687T 8897T 8898T 8899T 8959A 9178A
9192A 9633A 16093C 16129A 16319A
16357C

204C 248d 286d 287d 310.1C 516d 517d

7028T 7196A 8584A 8701G 8860G 10873C 4105G 6015T 6019T 7824T 7834T 7991T

11719A 11914A 14783C

249d 489C 1438G 4715G 4769G 7028T
7196A 8584A 8701G 8860G 9540C
10398G 10873C 11719A 11914A 14766T
14783C 16327T

249d 290d 291d 4715G 4769G 7028T
8584A 8701G 8860G 9540C 9545G
11914A

249d 290d 291d 4769G 7028T 8701G
8860G 10873C 11719A 11914A

249d 290d 291d 4715G 4769G 7028T
8584A 8701G 8860G 9540C 9545G
10873C 11719A 11914A 14318C

249d 290d 291d 750G 4715G 4769G
7028T 7196A 8584A 8701G 8860G 9540C

16319A 16325C

248d 310.1C 7223T

54.1T 56C 64T 248d 310.1T 451.1T 516d
517d 662C 2563C 5135T 5150.1CTA 9188T
9191A 9196.1C 9197C 16124C

248d 286d 287d 302.1C 310.1T 492G 7997A
9247A 9253A 16093C 16319A

204C 248d 286d 287d 302.1C 310.1C 492G
516d 517d 16319A

204C 248d 286d 287d 310.1C 492G 516d
517d 3116T 6216C 16093C 16319A




SC-07

SN-03

SN-12

SN-15

SN-38

SN-50

SN-51
USR1

CK-08

CK-13

LU-05

MOMG6

B-03

CK-10
11748

C1b

C1b

C1b

C1b

C1b

C1b

C1b
C1b

C1b*4

C1b*4

C1b*4

C1b11

C1b11*1

C1bb5a
Cic

9545G 10873C 11719A 11914A 14783C
16327T

249d 263G 290d 291d 2706G 4715G
4769G 7028T 7196A 8584A 8701G 8860G
9540C 9545G 16325C 16327T

249d 290d 291d 1438G 4769G 7028T
7196A 8584A 8701G 8860G 11719A
11914A 16298C

249d 290d 291d 1438G 4715G 4769G
7028T 7196A 8584A 8701G 8860G 9540C
9545G 10873C 11719A 11914A

249d 290d 291d 4715G 4769G 7028T
7196A 8701G 8860G 11719A 11914A
16298C

249d 263G 290d 291d 4715G 4769G
7028T 7196A 8701G 8860G 10873C
11719A 11914A

249d 290d 291d 4715G 4769G 7028T
8584A 8701G 8860G 9540C 10873C
11914A

249d 290d 291d 4769G 7028T 8584A
8701G 8860G 9540C 10873C 11719A
11914A 16298C

249d 290d 291d 4715G 4769G 8860G

73G 249d 263G 290d 291d 489C 493G
1438G 4715G 4769G 7028T 7196A 8584A
8701G 8860G 9686C 10398G 10400T
10873C 11719A 11914A 12705T 12976T
13263G 14318C 14766T 15326G 16223T
16294T

249d 290d 291d 1438G 4769G 7028T
8584A 8701G 8860G 9540C 9545G 9686C
10873C 11719A 11914A 12976T 16294T
16298C

73G 249d 263G 290d 291d 489C 493G
750G 1438G 3552A 4715G 4769G 7028T
7196A 8584A 8701G 8860G 9540C 9545G
9686C 10398G 10400T 10873C 11719A
11914A 12705T 12976T 14318C 14766T
14783C 15301A 15326G 15487T 16294T
16298C 16325C 16327T

249d 290d 291d 489C 4715G 4769G 7028T

8584A 8701G 8860G 9540C 9545G
10873C

249d 290d 291d 4715G 4769G 6086C

7028T 7196A 8584A 8701G 8860G 11719A

11914A 12172G

249d 290d 291d 489C 493G 1438G 2706G
4715G 4769G 7028T 7196A 8584A 8701G
8860G 9540C 9545G 10873C 11719A
11914A 11989G 13263G 15119A

249d 290d 291d 3552A 4769G 10398G

167

248d 286d 287d 310.1C 492G 16093C

248d 286d 287d 492G 516d 517d 16093C
16129A 16189C 16319A 16357C

204C 248d 286d 287d 492G 516d 517d
9423T 16093C 16319A

204C 248d 286d 287d 492G 516d 517d
4481d 4482d 4483d 4484d 4485d 7174T
7178T 9163A 16319A

248d 286d 287d 310.1C 492G 516d 517d
4439T 4481A 4482A 6019T 7554A 7560C
7565A 16093C 16189C 16319A

204C 248d 286d 287d 310.1C 516d 517d
4121A 4127A 5781T 8081T 8082T 8085T
9140T 9144T 9249T 9250T 16093C 16189C
16319A

204C 248d 286d 287d 492G 516d 517d
4691T 5987T 7996T 8002T 9009T 9121T
16093C 16319A

248d 286d 287d 310.1C 516d 517d 16292T

248d

248d 286d 287d 516d 517d 1641A 1642A
1644A 12361G 14179G 16354T

2732A 2909A 14850T

194T 248d 286d 287d 310.1C 514d 515d
3084G 7161A

248d 286d 287d 310.1T 516d 517d 16218T

248d 286d 287d 296T 516d 517d 8697A
10031C 13909C

152C 286d 287d




17090

19054_d

19055_d

19057 _d

19058_d

RM-85

CT-02

F9

BC29

5832

CP19

CK-02

LU-06

LU-03

Cic

C1c

Cic

C1ic

Cic

C1c*5

C1c+195*

C1cla

C1c1b

C1c8

C1d1

C1d1*6

C1d1a1

C5d1

10400T 14318C 15301A 15487T 16223T

249d 290d 291d 489C 9540C 9545G
10398G 10400T 11914A 15301A

73G 249d 263G 290d 291d 489C 1438G
4769G 7028T 8584A 8701G 8860G
10398G 10400T 11719A 11914A 14318C
14783C 16325C 16327T

249d 263G 290d 291d 750G 1438G 1888A
2706G 4769G 7028T 7196A 8584A 8701G
8860G 10398G 10400T 10873C 11914A
14783C 15326G 16325C 16327T

249d 290d 291d 489C 750G 1438G 1888A
4769G 7028T 8584A 8701G 8860G 9540C
9545G 10873C 11914A

249d 290d 291d 750G 4769G 8701G
8860G 9540C 9545G 10873C 14318C

249d 290d 291d 1438G 1888A 4702G
4715G 4769G 7028T 7196A 7853A 8584A
8701G 8860G 9540C 9545G 11719A
11914A 16298C

73G 195C 203A 249d 290d 291d 489C
1438G 1888A 4715G 4769G 7028T 7196A
8584A 8701G 8860G 9540C 9545G
11719A 11914A 12705T 14318C 14766T
14783C 15930A 16176T 16298C

249d 290d 291d 1888A 2706G 4715G
4769G 7028T 8584A 8860G 9540C 9545G
14766T

215G 249d 290d 291d 1888A 4715G
4769G 7028T 8584A 8701G 8860G 9540C
9545G 10873C 11719A 11914A

249d 290d 291d 1888A 4715G 4769G
7028T 8701G 8860G 9254G 9540C 9545G

73G 249d 290d 291d 489C 750G 1438G
4715G 4769G 7028T 8584A 8701G 8860G
9540C 9545G 11719A 11914A 14318C
14783C 16325C

115C 194T 249d 263G 290d 291d 750G
3438A 3552A 4715G 4769G 4928C 7028T
7196A 7697A 8584A 8701G 8860G 9540C
9545G 10398G 10400T 10873C 11719A
11914A 14318C 15301A 15929G 16051G
16298C

249d 290d 291d 750G 4715G 4769G
7028T 7196A 7697A 8584A 8701G 8860G
9540C 9545G 10873C 11719A 11914A
13263G 14305A 14318C 15326G 16051G
16298C

73G 249d 489C 595.1C 1438G 2706G
3552A 4715G 4769G 7028T 7196A 8188G
8584A 8701G 8860G 9540C 9545G
10398G 10400T 11719A 11914A 14318C
15080G 15301A 15326G 15487T 16093C

168

152C 234G 248d 286d 287d 310.1C

207A 248d 6956C 7554A 9488T

248d 286d 287d 6956C
248d 286d 287d 302.1C 310.1T 6049A

6054A

248d 286d 287d 719A 2581G 5046A 14043T
16172C 16173T

248d 310.1C

248d 2710T 16093C 16319A

248d 302.1C 310.1C 13227T 14484A

248d 310.1C 451.1T 3915A 9692G 16183G

16365T

152C 248d 286d 287d 302.1C 310.1T

286d 287d 310.1T 516d 517d 1419A 9604G
16292T

10537A 12696C

248d 1410A 3056T 3918A 6381A 6382A
7347A 9525A 11188A 15045A

248d




300
Lovelock1

Lovelock4

NC

PS-02

PS-04

PS-06

PS-07

PS-17

PS-18

PS-23

PS-26

SN-11

Sumidour
o4

Sumidour
06

Sumidour
o7

17086

Nr73

11124

10712

10721

10309

D1
D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1

D1g

D2a

D2a1

D2a1a

D4

16288C 16327T 16390A

4769G 5178A 7028T 8701G 8860G
16362C

4769G 5178A 8860G

4769G 5178A 8860G

4769G 7028T 8701G 8860G

1438G 4769G 5178A 7028T 8414T 8701G
8860G 10873C 11719A 15326G

489C 750G 1438G 3010A 4769G 4883T

5178A 7028T 8701G 8860G 9540C 11719A

16362C

169

310.1C 850C 15884A
143A 310.1T 5539T 9966A 16390A 16468C

146C 302.1C 310.1T 1007A 9072G 9240G
9708C 11204C 13500C 15208G 16294T

146C 10310A 11995T 15712G 16263C

16359C

9804A 9966A 16291T

9804A 9966A 16291T
302.1C 310.1T 7527A 8090A 8572A 8573A

4769G 7028T 8414T 8701G 8860G 10873C 9153T 9158T 9159T 9643A 9645A 9804A

11719A 16362C

4769G 5178A 7028T 8414T 8701G 8860G
9540C 10873C 11719A

1438G 2092T 4769G 5178A 7028T 8701G
8860G 10873C 11719A

489C 4769G 5178A 7028T 8701G 8860G
10873C 11719A

73G 263G 1438G 4769G 5178A 7028T
8701G 8860G 9540C 10398G 10873C
11719A 14783C

489C 4769G 5178A 7028T 8414T 8701G
8860G 10873C 11719A

1438G 4769G 7028T 8701G 8860G 9540C
10873C 11719A

73G 1438G 2092T 2706G 4769G 5178A
7028T 8701G 8860G 9540C 10873C
11719A

73G 489C 750G 3010A 4769G 5178A
7028T 8701G 8860G 9540C 10398G
10873C 11719A

3010A 4769G 5178A 7028T 8414T 8701G
8860G 10398G 10400T 11719A 15301A
15326G

73G 263G 489C 2706G 8414T 9540C
16362C

2092T 3010A 4769G 5178A 7028T 8414T
8701G 8860G 16187T 16223T

73G 4769G 7028T 8414T 8860G 10873C
11215T 12705T 14783C 16092C 16362C

263G 4769G 7028T 8860G 10398G
10400T 15043A 16092C 16362C

3010A 4769G 7028T 7493T 8860G 9667G
14766T 16092C

4769G 7028T 8860G 9540C 10398G
10400T 15043A

9966A 16291T

310.1T 9804A 9966A 16291T

9804A 9966A 16291T

8480T 9966A 11002G

302.1C 310.1C 4832T 8480T 9140T 9429A
9438A 9445A 9966A 11002G

4109T 8480T 9966A 11002G

302.1C 1626T 8090A 8572A 8573A 8581A
16319A

310.1T 6878T 6880T

3101T

1511T

55C

310.1C

153G 302.1C 10685A
Sem informacao
Sem informacgao

514d 516d 517d 11545C 13743C 16304C
16325C 16390A




11128

MA577

Sumidour
o8

ShukaKaa

CP23

MOS001

AM71

MA572

Nr66

Nr72

11126
PS-12
311
PS-30
507
CK-03
PS-13
125
163
167
322
386

412
IL2
IL3

D4

D4

D4h1a

D4h3a

D4h3a5

D4h3a5

D4h3a5*

D4h3a5*

D4h3a5*

D4h3a5*

D4j1a2
H2a
H2a2
H2a2
H2a2a
H2a2a
H2a2a
H2a2a1
H2a2a1
H2a2a1
H2a2a1
H2a2a1

H2a2a1
H2a2a1
H2a2a1

73G 263G 489C 750G 1438G 2706G
4769G 4883T 7028T 8701G 8860G 9540C
10398G 10400T 11719A 12705T 14783C
15043A 15301A 15326G 16362C

3010A 4769G 4883T 5178A 7028T 8701G
8860G 10398G 10400T 10873C

146C 750G 1438G 3010A 3336C 4769G
4883T 5048C 5178A 7028T 8414T 8701G
8860G 9540C 10398G 10400T 10873C
11719A 12396C 12705T 16174T 16223T
16362C

4769G 5178A 7028T 8701G 8860G 8946G
10398G 11719A 15301A

3396C 3644C 4769G 7028T 8701G 8860G
8946G 9540C 14783C 16342C

489C 1438G 3010A 3336C 3396C 4769G
7028T 8701G 8860G 8946G 9540C
13135A 14668T 14783C 16342C 16362C

4025T 4769G 4948C 5178A 7028T 8701G
8860G 8946G 12705T

3010A 3336C 4025T 4769G 4948C 5178A

7028T 8701G 8860G 8946G 9540C 11719A

12040G 15043A 15301A 15326G 16342C

4025T 4769G 5178A 7028T 8701G 8860G
8946G 11719A 14766T

4025T 4769G 4948C 5178A 7028T 8414T
8701G 8860G 8946G

73G 263G 489C 750G 1438G 2706G
3010A 4769G 5262A 7028T 7783C 8414T
8701G 8860G 9540C 10398G 10400T
10873C 11696A 11719A 12130C 12358G
12705T 13635C 14766T 14783C 15043A
16086C 16362C

8860G 15326G
263G 8860G
263G 8860G
Sem informagéao
Sem informagéo
Sem informacgao
Sem informacgao
Sem informacgéao
Sem informagéo
Sem informagéo

Sem informacgao

Sem informacgéao
Sem informagéo

Sem informagéo

170

Sem informagéo

310.1C

332T 6285A 6377T 12833T

310.1C 9682C 11722C

3101T

310.1T 14207A

310.1C 13708A 16311C |

5057T 9299G
302.1C 310.1C 15431A |

302.1C 310.1C

Sem informagéo

248d

1001T 15687T

Sem informacéao

64T 73G 310.1C 15276A 16223T
143A 153G 12397G 12705T 15326G 16111T
489C 16325C

Sem informacéao

Sem informacgao

Sem informagéo

Sem informagéo

Sem informacéao

516d 517d 750G 1736G 5450T 5452T 5454T
13758T 16223T 16290T 16319A 16362C
16512C

Sem informagéo

Sem informagéo



IL7
PS-19
SC-02

Saqqgaq
Sumidour
05

406

SN-45

BC25

CK-07

SN-31

LU-04

18348

PS-34

us-14

Kennewic
k

H2a2a1
H2a2a1
H2a2a1
H2a2a1

H2a2a1

HV

L4

M46

N13

U4c1a

X2a

Sem informagéo
Sem informagéo
Sem informacgao

Sem informagéo

Sem informagéo

263G 750G 1438G 4769G 7028T 8860G
15326G

73G 195C 263G 769A 1018A 1438G
2706G 4769G 5460A 7028T 8701G 8860G
9540C 10398G 10873C 11719A 14766T
15301A 15326G 16223T 16311C

4769G 7028T 8701G 8860G 9540C
14783C 15301A

73G 146C 152C 263G 489C 1438G 4769G
6253C 7028T 8701G 8860G 9540C
10873C 11719A 14766T 14783C 16362C

73G 263G 750G 1438G 2706G 4769G
7028T 8860G 11719A 14766T 15326G

73G 146C 152C 178G 195C 263G 750G
1438G 2706G 2831A 4769G 5704 T 6896C
7028T 8860G 10101C 11020G 11719A
12705T 14766T 16066G 16223T 16261T
16290T

Sem informacgao
750G 4769G 7028T 8860G

750G 1438G 4646C 4769G 4811G 5999C
6047G 6146G 7028T 8860G 10907C
11467G 11719A 14620T

73G 153G 195C 200G 1719A 4769G
6221C 6371T 7028T 8860G 8913G 16189C
16213A 16223T

171

Sem informagéo
Sem informagéo
2706G 12654G 12774T 16290T

Sem informacgao

Sem informacgao

14372T 14415T 144217

Sem informacéao

310.1C 451.1T 5773A 9692G 14318C
15930A

1422A 2226.1A 3571T 13263G 13310T
13674C 15148A

Sem informacgao

Sem informagéo

310.1C 499A 3316A 3547G 4977C 11177T
11864C 13590A 14869T

663G

310.1C 2905G 6480A

310.1C

Fonte: autoria propria (2025).
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Tabela S2 - Mutagdes utilizadas para designar o haplogrupo do cromossomo Y pelo

Y-Lineage Tracker.

Mutacbes que foram responsaveis para designar o individuo em seu
respectivo haplogrupo do cromossomo Y. A categoria “Haplogrupo chave” é até onde
a amostra foi designada de forma precisa, enquanto o “Haplogrupo” mostra a

classificagcado aproximada a partir das mutacoes.

Amostra Haplogrupo Haplogrupo chave Mutagées

468 Q1b1 : *L476

470 Q : *F1829/M992/\/2569/Z2801

507 C2a : *FGC16380/Y4560/216730

516 C2a : *FGC16380/Y4560/216730

532 C2a : *FGC16380/Y4560/216730

890 Q1b : *.56/S324, CTS2385/M1093, CTS8328/M1139

*M836, CTS4564/M861, CTS7779/M881,

523a Q1b1ala : CTS8475/M886

A460 Qib1ala1l Q1blalal CTS2610/M848, M907/Y775

Aconca FGC8414, CTS7779/M881, CTS8430, CTS8475/M886,

gua Q1b1ala  Qlblala M3, Y773

AHUR_2

064 Q1b1atal Qi1b1alal CTS2610/M848, M902, M907/Y775
J1a2a1a2d2

AHUR77 b2b2c4d2a2

Oc alcl~ . *BY3722

Anzick-1 Q1b1a2a1b Q1lb1a2 *Z789

B-03 Q1b1atal - *M907/Y775

*YP4141.2/235499.2, 235500, 235507, 235508,
235521, 235524, 735531, 235548, 235552, 235555,
235559, 235561, 235563, 235569, 235570, 235576,

Brazil-2 Q1ib1atlalp Qlb1atal Z35578, Z35581, Z35583, Z35584, Z35585, Z35587
G2a2b2a1a
1b1at1a2a1b

CK-13  2a4a2~ : *A621.2

CP18  Q1b1 *Q1b1 L476, L53/S326

*F1029/V232, F1367, F1727, F2888/V3578,

CP19 C : Y1767/Z7606, F3319, F3462
R1b1a1b1a1

CcP21 a2ble~ : *F1237.2/M1077.2/\V2083.2
R1b1a1b1a1

CP25 a2ble~ : *F1237.2/M1077.2/\V2083.2

CP8 R1b1albla *R1blalbila L51/M412/PF6536/S167

CT-01 Q1blatal Qiblalal CTS2610/M848



Amostra

CUNO008
10038

10039
10040
10237
10308

10309
10719

11125

11129

111974

11357
11484
11485

11752
11753
11754

12230
12261
12537

15319

15320
15456
15457
17090
18350

Kennewi
ck

LAR002

Loveloc
k4

Haplogrupo

R1b1a1b1a1
a

Q1b1a2

R1a1a1b1a1
alcif~

Q1b1ala
Q

Q

R1b1a1b1a1
a2ble~

Q1b1b~

R1b1a1b1a1
a2ble~

Q1b

Q1b1ala

Q1b1alalh
1

Q1b1a1a1

Q1b1a1a1

R1b1a1b1a1
a2ble~

Q1b1ala

Q1b1a2a~

R1b1a1b1a1
a2ble~

Q1b1ala1

Q

Q1b1ala2b
2~

Q1b1ala2b
2~

Q
Q
Q1b

Q

IMa2at1a1d1
alalb1~

R1b1a1b1a1
a2ble~

Q1b1

Haplogrupo chave Mutagdes

*R1b1alb1ala

Q1b1a2

Q1b1ala

Q1b1

Q1b1ala

Q1
Q1b1ala1
*Q1b1alal

Q1b1a2

Q1b1a1a1

Q1b1ala

Q1b1ala

L151/PF6542
M944, M961/Z777, CTS1780/M981, Y2804/219291

*FGC66342

CTS7799/M884, M3

*FGC1751, F1829/M992/V2569/2801, L232/S432
*FGC1754/Y1987,FGC1751,L.232/S432

*F1237.2/M1077.2/V2083.2
*YP4010, YP4067

*F1237.2/M1077.2/V2083.2

*CTS2656/L.892/M1098, CTS4715/M1110/2802,
CTS8328/M1139, CTS11538/M1175

*CTS4564/M861, CTS7143/M879/2788,
CTS7799/M884, CTS8430, Y773, CTS11663

*Z19513%
CTS2610/M848
CTS2610/M848

*F1237.2/M1077.2/V2083.2
*M836, CTS7143/M879/2788, Y773, CTS11663
*Z19278

*F1237.2/M1077.2/V2083.2
CTS2610/M848
*F826/M1064, FGC1755, FGC1751, M1166

*FGC8471/Y4277

*FGC8418/Y4284, FGC8439/Y6151

*F826/M1064, FGC1751, F1829/M992/V2569/2801
*F1829/M992/V2569/2801

*L56/S324

*FGC1751

*$14669

*F1237.2/M1077.2/V2083.2

*L475
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Amostra Haplogrupo Haplogrupo chave Mutagées

MAS577
MX-01
NC
Nr74
PS-06

PS-07
RM-85

ShukaK
aa

SM-01
SN-09

SN-11
SN-17
SN-25
SN-32
SN-44
SN-54
SN-55
SN-58

Sumido
uro4
Sumido
uro6

Sumido
uro?

TrailCre
ek

USR1

Qiblata  Q1b
R1b1a1b
Q2a1a2b

Q

Q1b1a1a1

E1b1atala1
clatla3a1d1
b1b1a2~

Q

*Q1b1alal

R
Q1b1

CT

Q1b1ata2b
2~ Q1b1ata2

Q1b1alal Qi1blalal
R
Q
Q1b1ata1l
Q
Q2a1a2b
Q1

Q1b1a

Q1

N1alalalail *N1at1alalatlala1

alalad a4

A0000

R

E1b1atala1
clatla3a1d1
b1b1a2~

Tabela S3 - Quantidades de SNPs do DNAmt presentes por amostra.

*CTS11663

*PF6441

*YP1226

*FGC1754/Y1987, FGC1755
CTS2610/M848

*CTS12440
*F826/M1064

*F652/M805
*L213/SA23
*Z17706

*FGC8442/Y4312, FGC8501/Y4318
CTS2610/M848

*F33/M603/PF6013

*F1728/M1092

*MOO07/YT775

*M1074

*YP1226

*F1426/M1083

*CTS6354/M1126, F2656/M1140, F2790/M1142/V3324

CTS8173
*A8904

*M764/PF5953

*CTS12440
Fonte: autoria propria (2025).

Individuo SNPs presentes
125 4

158 128

163 7

167 26
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168
181
300
302
311
318
322
357
365
386
406
412
413
443
468
470
507
516
525
532
890
894
895
939
5832
19651
523a
A460
Aconcagua
AHUR_2064
AHUR770c
Ala1
AM71
Anzick-1
B-03
B-04
BC23
BC25
BC27
BC28
BC29
BC30
CH-01

Chinchorro

159
157
161
165
27
27
16
123
111
40
32
110
102
165
158
161
41
14
153
154
517
512
518
39
501
490
195
507
499
510
507
190
510
522
183
174
440
502
488
378
497
503
140
488
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176

CK-01 134
CK-02 142
CK-03 140
CK-04 109
CK-07 132
CK-08 747
CK-09 1052
CK-10 859
CK-13 1066
CP18 519
CP19 516
CP21 522
CP22 525
CP23 523
CP25 520
CP26 475
CP29 526
CP8 523
CR-01 1076
CT-01 1011
CT-02 511

CUNO008 525
Enoque65 463
F9 503
10038 220
10039 219
10040 216
10041 209
10237 184
10238 188
10308 199
10309 198
10712 58

10719 68

10721 59

110427 68

11118 66

11123 48

11124 54

11125 68

11126 18

11127 67

11128 20

11129 67



111974
11357
11484
11485
11742
11748
11752
11753
11754
12230
12232
12261
12537
12551
13443
15319
15320
15321
15456
15457
17086
17088
17090
18348
18349
18350
19054 _d
19055_d
19056_d
19057_d
19058_d
IL2

IL3

IL7
Kennewick
LAROO1
LARO002
Lovelock1
Lovelock2
Lovelock3
Lovelock4
LU-01
LU-02
LU-03

225
222
223
223
225
198
225
224
225
224
224
224
225
225
224
29

66

68

225
221
209
211
223
202
221
195
914
914
927
925
928

60

895
903
503
509
511
502
385
410
611

177



178

LU-04 261
LU-05 540
LU-06 854
MA572 467
MA575 376
MA577 520
MARC 1492 516
MOM®6 513
MOS001 902
MX-01 887
NC 1017
Nr66 498
Nr72 506
Nr73 458
Nr74 520
PS-02 691
PS-03 789
PS-04 755
PS-06 1001
PS-07 917
PS-09 335
PS-12 102
PS-13 101
PS-17 318
PS-18 330
PS-19 5
PS-23 336
PS-26 323
PS-30 36
PS-34 490
RM-83 507
RM-85 456
Saqqaq 0
SC-01 453
SC-02 222
SC-03 542
SC-04 441
SC-05 553
SC-06 454
SC-07 486
ShukaKaa 163
SM-01 492
SM-02 552

SN-01 426



SN-03
SN-04
SN-09
SN-10
SN-11
SN-12
SN-13
SN-15
SN-16
SN-17
SN-20
SN-25
SN-31
SN-32
SN-37
SN-38
SN-39
SN-40
SN-41
SN-43
SN-44
SN-45
SN-48
SN-50
SN-51
SN-52
SN-53
SN-54
SN-55
SN-56
SN-57
SN-58
SN-59
SN-60
Sumidouro4
Sumidouro5
Sumidouro6
Sumidouro7
Sumidouro8
TrailCreek
us-14
USR1
USR2

Fonte: autoria propria (2025).

1141
1068
1068
1142
1236
1120
1166
1174
1079
1190
779

953

233

1064
922

1158
879

1044
705

1048
1228
348

1194
1184
1213
1142
1120
1126
830

1135
1031
1156
1167
1057
474

476
457
422
500
1102
38
22

179



