O Povoamento da América — Contribuicfes da Genética

André Strauss — Museu de Arqueologia e Etnologia da USP (strauss@usp.br)
Tiago Ferraz da Silva - Instituto de Biociéncias da USP (tferraz@ib.usp.br)
Tabita Hinemeier — Instituto de Biociéncias da USP (hunemeier@usp.br)

Resumo

Os recentes avangos na area da arqueogenética, bem como nos estudos genéticos de
populagOes atuais, trazem informacdes fundamentais para entender a temporalidade e a
histéria populacional do povoamento da América. Os dados genéticos de marcadores
uniparentais de populacdes nativas americanas acumulados nas Gltimas décadas apontam de
forma consistente para uma origem Unica no nordeste asiatico ha ndo mais do que vinte mil
anos. Analises gendmicas mais recentes confirmam esse cendrio, ainda que tenham
identificado um potencial sinal marginal de ancestralidade de origem australasiana em
algumas populacgdes sul americanas. Os dados arqueogenéticos obtidos de esqueletos datados
da fronteira do Pleistoceno/Holoceno, incluindo de Clovis e Lagoa Santa, confirmam que
essas populacGes apresentam de forma majoritaria afinidades exclusivamente nativas

americana.



Introducéo

As relacbes de ancestralidade entre os primeiros grupos que chegaram ao Novo
Mundo e os nativos americanos atuais € tema de debate entre arquedlogos e antropdélogos
desde o século XIX (e.g. Ten Kate 1885; Hrdlicka 1912; Rivet 1942; Imbelloni 1938). A
ampla gama de hipdteses sobre o tema divide-se entre aquelas que defendem a inexisténcia de
migracdes secundarias expressivas e de fluxo génico recorrente entre 0 Novo Mundo e a Asia
apos 0s eventos iniciais de povoamento (e.g. Perez et al., 2009; Raghavan et al., 2015), as
que suportam uma Unica onda migratdria que teria dado origem a maioria das populacGes
atuais, seguida de ondas secundarias menores e de intenso fluxo génico recorrente com o leste
asiatico (Gonzalez-Jose et al., 2008; Reich et al., 2012) e as que entendem que 0 povoamento
da América deve ter acontecido por meio de mais de um onda migratoria (e.g. Neves e
Hubbe, 2005; Skoglund et al., 2015). Outro tema relacionado e amplamente debatido € o
momento da chegada dos primeiros humanos ao continente americano, havendo
pesquisadores que favorecem uma cronologia curta pés-Ultimo Maximo Glacial (UMG) (e.g.
O’Brien 2018), e outros que favorecem uma cronologia de ocupacéo profunda pré-UMG (e.g.
Lahaye et al., 2019). Os estudos genéticos de populagdes atuais, bem como os recentes
avancos na area da arqueogenética trazem informagfes que sdo fundamentais para ambas as

discussdes e no presente capitulo apresentaremos uma breve revisdo sobre o tema.

Morfologia craniana

Antes do advento da arqueogenetica os debates sobre relacGes de ancestralidade entre
populacdes do presente e do passado eram amplamente baseados em andlises de afinidades
morfoldgicas. Assim, a estruturagdo diacronica da variabilidade morfocraniana no Novo
Mundo foi o foco de inimeros estudos nos ultimos séculos com o objetivo de recapitular a
histéria populacional profunda do continente (vide Neves et al., 2014 para uma reviséo).
Devido a presenca de esqueletos bem preservados datando do Holoceno Inicial, a regido de
Lagoa Santa sempre ocupou uma posicdo de destaque nesse debate. Neves e Hubbe (2005)
demonstraram que a morfologia dos cranios oriundos dessa regido € distinta da morfologia
apresentada pelos nativos americanos, na medida em que 0s mesmos apresentam neurocranio
longo e estreito e faces prognaticas com Orbitas relativamente baixas e largas. Essa
morfologia é chamada de ‘paleoamericana’. Ainda que haja um relativo consenso a respeito
da existéncia dessas diferencas morfologicas (para opinido contréria ver Raghavan et al.,
2015), existem teorias divergentes sobre como elas se estabeleceram. Para alguns, a

magnitude dessa diferenca ndo poderia ser explicada por processos microevolutivos atuando



dentro do proprio continente (i.e. selecdo e/ou deriva). Portanto, essa alta variabilidade
diacronica implicaria em um processo de povoamento caracterizado pela entrada de dois
grupos geneticamente distintos no Novo Mundo, o chamado ‘modelo dos dois componentes
bioldgicos principais’ (MDCBP) (Neves and Hubbe 2005).

Outros, porém, consideram que essas distintas morfologias sdo os dois extremos de um
continuo morfoldgico altamente variavel que caracteriza as popula¢bes do Novo Mundo
(Gonzalez-José et al., 2008). De acordo com essa teoria seriam elemento centrais na geracdo
do padrao de diversidade morfol6gico amerindio o fluxo génico recorrente com o nordeste da
Asia e um hipotético evento de diversificacdo populacional na Beringia (de Azevedo et al.,
2011). Outra linha explicativa enfatiza a plasticidade durante o desenvolvimento que em
virtude dos distintos climas presentes no continente americano e das diferentes dietas
adotadas pelos grupos humanos que o habitaram, teria gerado a alta diversidade morfoldgica
observada (Menéndez et al., 2014; Perez and Monteiro 2009). O emprego da morfologia
craniana para inferir histéria populacional, portanto, poderia ser problematico devido as
incertezas sobre a relativa importancia da selecdo natural e da deriva em sua evolucao
(Roseman and Weaver 2004; Hubbe, Hanihara, and Harvati 2009; von Cramon-Taubadel
2009), bem como as incertezas sobre a intensidade com a qual a plasticidade fenotipica age
sobre o complexo craniofacial (Menéndez et al., 2014; Perez and Monteiro 2009).

Nesse sentido, 0s recentes avan¢os no campo da arqueogenética sdo importantes, pois
permitem testar de forma direta hipéteses centenarias sobre as relagfes de ancestralidade entre
0S grupos antigos e recentes da América. Entretanto, devido a complexidade técnica
envolvida no processo de extracdo de DNA de esqueletos antigos (Prufer and Meyer 2015) e a
dificuldade de preservacdo de material orgénico em regides tropicais, até recentemente
poucos estudos dessa natureza tinham obtido sucesso com material americano (Rasmussen et
al., 2014; Fehren-Schmitz et al., 2015; Rasmussen et al., 2015). Rapidamente, esta realidade
vem mudando com novos estudos arqueogenéticos sendo publicados em ritmo crescente (e.g.
Lindo et al., 2017; Moreno-Mayar et al., 2018%, Moreno-Mayar et al., 2018°; Posth et al.,
2018; Scheibe et al., 2018). Entretanto, muito antes do advento da arqueogenética estudos de
antropologia molecular de populacdes nativo americanas atuais ja contribuiam de forma
significativa para o entendimento da histéria populacional do Novo Mundo, conforme

detalhado na préxima sessao.



A diversidade genética nativa americana: implicacdes para o povoamento do Novo
Mundo

A variacdo genética entre popula¢des humanas foi estudada primeiramente a partir de
andlises filogeogréficas baseadas na variagdo contida na regido hipervariavel (HVS) do DNA
mitocondrial (mtDNA) e na porgdo ndo-recombinante do cromossomo Y (e.g. Bonatto and
Salzano 1997; Zegura et al., 2004). Os estudos utilizando o genoma mitocondrial e o
cromossomo Y foram popularizados por se tratarem de moléculas de DNA curtas e altamente
varidveis que possibilitavam a deteccdo de novas variantes e a identificacdo de processos
demogréficos histdricos que contribuiram para a diversidade genética encontrada atualmente.

Entre a variacdo encontrada nas linhagens mitocondriais é possivel identificar
agrupamentos atribuidos as variantes que compartilham uma ancestralidade comum. A
frequéncia dessas linhagens, ou haplogrupos, entre diferentes regides geograficas auxilia na
estimativa de eventos demogréficos anteriores que moldaram os padrées de diversidade
genética observados atualmente. Os haplogrupos que sdo encontrados entre as populacdes
nativas de praticamente todo o continente americano — ainda que em frequéncias diferentes -
sdo os haplogrupos A2, B2, C1 (Clb, Clc e Cld) e D1 (Tamm et al., 2007). Esses
haplogrupos fundadores americanos séo derivados dos encontrados em populagdes do sudeste
e leste asiatico, confirmando que estes grupos e 0s nativos americanos compartilham uma
histdria populacional comum recente.

Outro aspecto de grande interesse relativo as analises do mtDNA é que elas permitem
estimar hd quanto tempo duas populagdes divergiram entre si. Essa técnica é conhecida
popularmente como ‘relégio molecular’ e parte do pressuposto de que as taxas de mutagédo
sdo constantes ao longo do tempo. Assim, conhecendo-se a taxa de mutacdo € possivel
estimar quanto tempo passou desde que as diferencas genétias entre duas linhagens
comecaram a acumular. No que se refere aos haplogrupos americanos existem dois fatos de
fundamental importancia que decorrem desse tipo de andlise. O primeiro é que a diversidade
genética mitocondrial nativa americana total tem origem ha aproximadamente 18.400 anos, de
acordo com as estimativas mais recentes (Llamas et al., 2016). Mesmo estudos mais antigos,
que trabalhavam com margens de erro maiores, indicam um limite superior do intervalo de
confianga de ndo mais que 26.300 anos atras. Portanto, a magnitude da diversidade genética
nativa americana atual é incompativel com uma cronologia profunda pré-UMG para a
ocupacdo do Novo Mundo. Naturalmente, os dados genéticos de populacbes recentes ndo
provam que nado existiu essa ocupagdo, mas indicam que, se haviam pessoas no continente ha

mais de 20.000 anos, elas ndo possuiam uma relagédo direta de ancestralidade com os grupos
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nativos atuais. Em outras palavras, se existiu tal populacdo, ela desapareceu sem deixar
descendéncia na Ameérica. O segundo fato de fundamental importancia € que todos os
haplogrupos nativos da América — inclusive os de distribuicdo geogréfica restrita —
apresentam datas de divergéncia semelhantes. Isso indica que essas diferentes linhagens
ancestrais ndo representam eventos distintos de chegada ao Novo Mundo mas sim que todos
os individuos nativos americanos devem originar-se de uma unica populacdo ancestral que
chegou de forma coesa ao Novo Mundo.

A anélise do mtDNA também permite estimar o tamanho populacional das linhagens
fundadoras, evidenciando que a pouca variagcdo encontrada entre as linhagens mitocondriais
americanas descende de uma Unica populacdo heterogénea que experimentou uma severa
reducdo populacional no final do UMG (Mulligan et al., 2008). Em relacao as populagdes dos
demais continentes 0s nativos americanos apresentam o menor nivel de diferenciacdo genética
intra-populacional, sendo as populacdes africanas aquelas que apresentam o maior nivel de
diversidade genética. A hipdtese de parada na regido livre de gelo da Beringia (Beringia
Standstil model) (Szathmary 1993) sugere que 0S grupos ancestrais dos nativos americanos
teriam ficado isolados das outras populacfes do leste asiatico, e por decorréncia de processos
microevolutivos haveriam se diferenciado geneticamente dos grupos siberianos, antes da
entrada no continente e posterior expansdo em diregdo ao sul (Tamm et al., 2007; Kitchen et
al., 2008).

Alem das linhagens mitocondriais americanas mais frequentes citadas anteriormente,
existem também haplogrupos fundadores raros e com distribuicdo geogréfica restrita. Os mais
conhecidos e debatidos s&o os haplogrupos X2a e D4h3a (Tamm et al., 2007). A rara presenca
do haplogrupo X2a entre 0s grupos nativos americanos atuais, e o fato de que esse haplogrupo
ocorre em frequéncias mais elevadas entre as populacdes europeias e do Caucaso, foram
utilizados para dar suporte a chamada ‘hipdtese Solutrense’ que postula uma migracdo
transatlantica a partir da Europa como fonte para a chegada e expansao da cultura Clovis na
América do Norte (Stanford & Bradley, 2013; Oppenheimer et al., 2014). De acordo com essa
teoria 0 haplogrupo X2a estaria associado as populacdes Clovis e sua distribuicao
filogeografica distinta seria uma prova da origem européia das mesmas (Oppenheimer et al.,
2014). Contudo, analises de dados genémicos foram incapazes de confirmar o padrdo
observado com base na linhagem materna e atualmente ha consenso entre geneticistas de que
os dados moleculares ndo ddo suporte a hipétese Solutrense (Reidla et al., 2003; Perego et al.,
2009; Raghavan et al., 2014). Outro haplogrupo cuja distribuicdo restrita que foi discutida no
ambito do povoamento da América é o D4h3a. Atualmente ele aparece em baixa frequencia
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exclusivamente em popula¢Bes localizadas na franja pacifica do continente. O padrédo
filogeografico do haplogrupo D4h3a foi interpretado como uma possivel evidéncia a favor de
uma rota migratoria original via costa pacifica e n¢ao através dos corredores livres de gelo do
interior do continente (Perego et al., 2009; Perego et al., 2010).

Sob a perspectiva das linhagens paternas, os estudos focados na variabilidade genética
do cromossomo Y de populacdes nativas americanas recentes demostram que os haplogrupos
Q e C sdo as linhagens paternas mais frequentes. A hipotese vigente € que estes haplogrupos
representam entradas alternativas e concomitantes na América: uma vinda pelo corredor livre
de gelo formado pela separagdo dos glaciais que cobriam a América do Norte durante o
UMG, e outro pela costa do Pacifico. Estudos baseados tanto em marcadores do cromossomo
Y quanto em marcadores de mtDNA corroboram o modelo de entrada Unica com potencial
origem no sudoeste da Sibéria (Zegura et al., 2004).

Contudo, é importante ressaltar que apesar da contribuicdo fundamental desses
estudos para o conhecimento da historia populacional nativa americana, sua resolucdo, ou
seja, o nivel de detalhamento alcancado a partir do genoma mitocondrial e do cromossomo Y
- 0s chamados marcadores uniparentais - séo insuficientes para testar cenarios demograficos
mais complexos. Em ambos os casos a informacédo disponivel refere-se a uma Unica linhagem
ancestral quando nossa trajetéria populacional é composta por centenas ou milhares de
linhagens ancestrais, cada uma com uma historia potencialmente Gnica. Assim, nos Ultimos
dez anos o foco dos estudos moleculares foi direcionado para as analises gendémicas que

incluem milhdes de marcadores do DNA nuclear.

Estudos genémicos: populacdo Y e novas contribuicdes

Os estudos genémicos mudaram substancialmente nossa compreensao sobre a historia
global das migracdes humanas assim como refinaram o conhecimento sobre a historia das
populacdes nativas americanas. A maior expectativa em relacdo as primeiras analises do DNA
nuclear em escala cotinental na América (e.g. Wang et al., 2007) talvez tenha sido a
possibilidade da identificacdo de alguma linhagem ancestral que néo havia sido previamente
detectada através dos marcadores uniparentais. Nesse sentido, os resultados iniciais
corroboraram a hipdtese de que todas os amerindios descendem de uma unica populagéo que
migrou do nordeste asiatico ha ndo mais do que 20 mil anos atras (Reich et al., 2012). As
Unicas excecdes seriam as populagdes que habitam o Circulo Polar Artico cuja ancestralidade
incluiria aportes populacionais posteriores, também oriundos do nordeste asiatico. O primeiro

destes aportes teria se misturado muito pouco aos nativos da Ameérica do Norte, contribuindo



para a formacdo de algumas populac¢des norte americanas (i.e., Na Dene), e o segundo teria
originado os Esquimos, que seriam uma mistura de asiaticos e nativos americanos (Reich et
al., 2012). Entretando, de acordo com os dados gendmicos, nenhuma dessas duas levas tardias
teriam tido qualquer impacto populacional na Ameérica do Sul.

Os dados gendmicos também identificam cerca de 3% de um potencial componente
ancestral australasiano (i.e. populacdes da Australia, das Ilhas Andaman e da Papua-Nova
Guineé) nas populacdes amazoénicas Karitiana e Surui, € na populagdo Xavante, do planalto
central brasileiro (Skoglund et al., 2015). Este é o primeiro registro de um sinal de
ancestralidade oriundo de uma populagdo desconhecida, chamada de “populagdo Y”
(Ypykuéra, ancestral em Tupi). No entanto, de acordo com o modelo, a populacdo Y seria
uma migracdo posterior, e teria chegado na America do Sul provavelmente ja miscigenada
com 0s primeiros americanos. A existéncia da populacdo Y, bem como sua possivel
contribuicdo para a ancestralidade nativa amazonica e para o planalto central brasileiro, ainda

permanece em debate (Skoglund et al., 2015).

Argueogenética do Novo Mundo

Impulsionado pelos avancos tecnologicos computacionais e pelo desenvolvimento de
tecnologias mais avancadas de extracdo e sequenciamento de DNA, as investiga¢cdes no
campo da arqueogenética (ou o estudo de genomas antigos; ou paleogenética) tem crescido
consideravelmente, proporcionando uma excelente oportunidade para explorar questées que
permanecem em constante debate entre a comunidade arqueoldgica (para revisdes ver Llamas
etal., 2017; Nielsen et al., 2017; Skoglund & Mathieson, 2018).

Entre os estudos publicados com amostras paleoamericanas, destaca-se 0 genoma de
uma crianga encontrada no sitio arqueoldgico Anzick em associacdo com artefatos liticos da
cultura Clovis e diretamente datado em ~12.746—12.660 (cal) AP (Becerra-Valdivia et al.,
2018). As anélises genéticas indicam que Anzick-1 tem ancestralidade plenamente amerindia,
sem qualquer tipo de influéncia extracontinental, porém apresenta maior afinidade genética
com as populagdes atuais da América Central e Sul do que com os individuos norte-
americanos (Rasmussen et al., 2014).

Outro estudo recente propde a existéncia de uma populacdo siberiana que teria se
diferenciado geneticamente das demais popula¢des locais, onde ja se manteria relativamente
coesa, embora apresentando fluxo génico com outras populacbes. Ap6s a chegada na
Beringia, essa populacdo teria se isolado e se diferenciado nos primeiros nativos que depois

entraram no continente americano. No entanto, tal populacdo teria originado dois ramos



distintos durante a parada na Beringia: o ramo descrito acima que deu origem aos nativos
americanos atuais e outro ramo extinto, representado pelo genoma antigo encontrado na
regido leste da Beringia, Upward Sun River (USR1) datado em 11.600-11.230 (cal) AP
(Moreno-Mayar et al., 2018%; Potter et al., 2014).

DNA de Lagoa Santa

Recentemente, um trabalho foi publicado apresentando dados gendmicos de 49
esqueletos da América (Posth et al., 2018), dentre eles individuos do sitio da Lapa do Santo
(Strauss et al., 2016), de sambaquis do litoral brasileiro e de sambaquis fluviais. Tal trabalho
contribuiu de forma significativa na caracterizacdo da histdria populacional da América do
Sul, pois pela primeira vez apresenta um panorama de como essas populacdes se
relacionavam no passado e qual sua ligacdo com as populacGes nativo americanas atuais.

Apesar de sua morfologia pouco similar a dos nativos americanos atuais, como
reconstruido no emblematico rosto de Luzia, os haplogrupos mitocondriais encontrados na
populacdo de Lapa do Santo sdo todos nativos americanos (A, B, C ou D) (Figura 1). Um dos
haplogrupos encontrados foi o D4h3a, que ocorre atualmente em frequéncia muito baixa e
apenas em populacdes localizadas proximas a costa pacifica do continente. Conforme
discutido anteriormente, foi proposto que este haplogrupo daria suporte para a hipdtese do
povoamento da América através de uma rapida expansdo costeira. Entretanto, os dados
arqueogenéticos mostram que esse haplogrupo era muito mais comum no passado, estando
presente em diversas populacdes antigas do continente que habitavam regides nédo costeiras.
Naturalmente, isso ndo invalida a hipotese da migracdo costeira mas mostra que utilizar a
distribuicéo atual de marcadores parentais para fazer inferéncias sobre estrutura populacional
no passado pode levar a conclus6es equivocadas.

De acordo com as andlises arqueogenémicas os individuos analisados da Lapa do
Santo (Posth et al. 2018) ndo apresentam afinidades genéticas extracontinentais com
populacdes fora da América. Ou seja, a populacdo que habitava a regido de Lagoa Santa ha
cerca de 9600 anos atrds compartilhava uma origem Unica com as populagdes que vieram da
Asia para a América através da Beringia ha cerca de 20 mil anos e que deram origem a todas
as populacdes amerindias sub-Articas. Por outro lado, os dados arqueogenéticos indicaram a
existéncia de uma série eventos migratérios intracontinentais que ndo haviam sido
anteriormente detectados pelas anélises genéticas de populagfes atuais. Uma dessas ondas
migratorias do norte para o sul do continente americano estaria exclusivamente associada as
amostras mais antigas incluidas nas andlises: Los Rieles no Chile (10.100 cal AP), Lapa do
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Santo (9.600 cal AP) e Mayahak Cab Pek em Belize (9.300 cal AP). Esses individuos mais
antigos apresentam afinidade genética com o individuo de Anzick-1, encontrado no noroeste
dos Estados Unidos e que esta associado a artefatos da cultura Clovis. Portanto, os dados
arqueogenéticos indicam a existéncia de um componente populacional, ou onda migratoria,
que inclui os grupos Clovis, na América do Norte, e 0 Povo de Lagoa Santa, na América do
Sul, que teve uma ampla dispersdo geografica durante o inicio do Holoceno, mas que parece
ter deixado de existir ha cerca de 9.000 anos. E importante enfatizar que essa ancestralidade
Clovis nas populacbes antigas da América Central e América do Sul ndo é direta e
homogenea se expressando de maneira distinta em Mayahak Cab Pek (Belize), Los Rieles
(Chile) e Lapa do Santo (Brasil). Ainda assim, parece razoavel supor que esse componente
ancestral resulta de uma continuacao espaco-temporal da expansdo da cultura Clovis que a
partir da fronteira dos EUA e México se desassociou da cultura material tipica daqueles
grupos. Finalmente, é fundamental esclarecer que esse componente ancestral relacionado a
Clovis identificado através de analises gendmicas ndo guarda nenhuma relacdo com o debate
a respeito desta ser ou ndo a evidéncia mais antiga da presenca humana no continente. De
todas as formas, o fato € que o individuo de Anzick ¢ milhares de anos mais antigo do que
todos os individuos nos quais 0 mesmo sinal populacional foi identificado (i.e. Mayahak Cab
Pek, Los Rieles e Lapa do Santo) e que estes sdo mais antigos — ainda que sejam apenas
alguns séculos — do que todos os demais individuos analisados em que nao foi encontrado o
sinal de afinidade genética com Clovis. Mesmo considerando-se um modelo de ocupacgéo pos-
UMG para o continente Americano as populagfes de Lagoa Santa estdo longe de
representarem os ‘primeiros americanos’. Pelo contrario, sd0 grupos relativamente tardios
conforme fica claro nos genomas analisados da Lapa do Santo ja que estes ndo se apresentam
como basais mas sim o resultado de uma complexa série de evento populacionais que
ocorreram dentro do proprio continente americano (Posth et al., 2018).

Uma outra onda migratoria é aquela que caracteriza a quase totalidade das populagoes
nativas atuais da América do Sul. Os dados arqueogenéticos indicam que essa populagdo
encontra seus representantes mais antigos nos individuos dos sitios arqueoldgicos de
Cuncaicha (9.000 cal AP) e Lauricocha (8.600 cal AP) no Peru, Arroyo Seco 2 (7.700 cal AP)
na Argentina, Saki Tzul (7.400 cal AP) em Belize e Laranjal (6.700 cal AP) no Brasil.
Portanto, os dados disponiveis indicam que a partir de aproximadamente nove mil anos atras
existe uma expressiva continuidade populacional em distintas regides do continente sul
americano. Até o0 momento ndo é possivel determinar com base nos dados genéticos quais

desses dois componentes populacionais chegou primeiro a América do Sul mas as datacoes
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radiocarbdnicas parecem indicar que o componenten associado a Anzick antecedeu o
componentente que predomina atualmente entre as populacoes nativas.

Andlises arqueogenéticas de Lagoa Santa também incluiram os esqueletos escavados
por Peter Lund da Gruta do Sumidouro na primeira metade do século X1X (Moreno-Mayar et
al., 2018b). Os resultados obtidos em grande medida sdo andlogos aos descritos anteriormente
para a Lapa do Santo. Uma importante diferenca, porém, é que em um unico individuo da
Gruta do Sumidouro foi encontrado sinal de ancestralidade compartilhada com a populacdo Y
em um individuo da regido de Lagoa Santa. Ou seja, assim como os Surui, Karitiana e
Xavante um indivudo de Lagoa Santa também apresenta um excesso de afinidade com
populacdes do sudeste asiatico como Onge, Australia e Nova Guiné. A principio a presenca
desse sinal numa popuacdo antiga poderia dar suporte para a hipdtese de que existiu uma
migracdo para a América ndo relacionada a grande maioria dos nativos atuais e seus
ancestrais. Entretanto, a frequéncia encontrada no individuo da Gruta do Sumidouro de 10 mil
anos € a mesma que é encontrada nos amazonicos atuais (entre 2-3%), 0 que torna muito
improvavel uma onda migratoria vinda de outra regido para a América. A ideia é que se esse
sinal de fato representa uma populacdo anterior aos nativos americanos ele deveria ter sido
diluido ao longo dos milénios se apresentando de forma mais intensa nas populac@es antigas.
Além disso, € muito dificil explicar porque esse sinal aparece em apenas um dentre 0s
inumeros inidivudos com mais de nove mil anos analisados. Mesmo em outros individuos
encontrados na mesma Gruta do Sumidouro o sinal ndo foi detectado. No momento inexiste
consenso sobre como explicar os dados. Podemos estar diante da evidéncia de um fendmeno
populacional desconhecido que pode mudar completamente nossa compreensao sobre o
povoamento do continente ou apenas de um falso positivo de um teste estatistico. Apenas com
a geracdo de mais dados sera possivel solucionar essa questéo.

Os estudos arqueogenéticos na América do Sul ainda se encontram em estagio
embrionario e as conclusdes propostas até 0 momento devem ser vistas como temporarias.
Nos proximos anos certamente o volume de dados disponiveis ird aumentar de forma
exponencial permitindo consolidar ou modificar os modelos propostos até aqui. De todas as
formas, o conjunto de evidéncias genéticas disponiveis até o momento apoiam uma
cronologia p6s-UMG para o povoamento do continente e apontam para a inexisténcia de
populagbes anteriores aos ancestrais dos atuais nativos americanos. Para aqueles que
consideram convincentes as evidéncias da presenca humana pré-UMG na América os dados
arqueogenéticos implicam no total desaparecimento dessas populacdes — um evento

demogréafico tdo drastico que nao encontraria correlato nem mesmo na subistiuicdo dos
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neadertais por humanos modernos no oeste da Eurasia. Fica na conta dos proponentes da
ocupacdo pré-UMG, portanto, propor um modelo para explicar como e porque tal evento teria

ocorrido.
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Figura 1. Representagdo esquematica adaptada de Llamas et al., 2016 mostrando a filogenia dos
quatro principais haplogrupos mitocondriais encontrados no continente americano e sua rela¢do de
proximidade genética com as populacOes asiaticas. Os individuos de Lagoa Santa para os quais foi
possivel sequenciar o mitogenoma apresentam haplogrupo mitocondrial tipicamente americano. Os
quatro haplogrupos americanos apresentam tempo estimado de divergéncia muito préximo, indicando
uma origem Unica para todos 0s grupos nativos americanos recentes e antigos ha aproximadamente 20
mil anos.
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