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RESUMO

O Povoamento das Américas tem sido um dos capitulos mais intrigantes da
Histéria Humana. A Teoria original sobre este processo, “Clovis First’, defendeu que
todas as populagbes nativo-americanas se originaram de uma unica populagéo
ancestral proveniente da Beringia, a partir de uma também unica onda migratéria. Na
medida em que novas investigacdes arqueoldgicas foram realizadas no continente
americano, a teoria “Clovis First’ perdeu o status de consenso cientifico, e isso ocorreu
de dois modos: no primeiro, novos estudos propdem um inicio mais ancestral para o
povoamento das Américas a partir da Beringia, enquanto que no segundo, pesquisas
recentes consideram a possibilidade da ocorréncia de ondas migratorias, em direcéo
ao continente americano, originarias de outras regides geograficas que ndo a
Beringia. Este trabalho visa ent&o testar esta segunda hipétese, mais precisamente,
a presenca de uma ancestralidade genética proveniente da Oceania em individuos
humanos antigos evidenciados nas Américas. Para isso, foram compilados e
analisados os dados genOmicos, ja previamente publicados, de 219 individuos antigos
provenientes de 9 paises americanos. Duas analises foram entdo realizadas: a
ADMIXTURE, que busca estimar as ancestralidades genéticas de cada individuo, e a
Analise de Componentes Principais, que possibilita uma visualizacdo de afinidades
genéticas entre os individuos. Como referéncias para as analises foram utilizados os
dados gendmicos de 2578 individuos humanos contemporaneos de todos os
continentes, disponibilizados a partir do Projeto 1000 Genomas e do Projeto de
Diversidade Genbmica Simons. Os resultados demonstraram que nao é possivel
observar nos individuos antigos das Américas uma ancestralidade genética
especificamente oceanica. No entanto, os mesmos compartilham inumeras mutacoes
genbmicas com populagdes oceanicas e centro-asiaticas/siberianas contemporaneas.
A partir desta constatacdo e de outras observagdes, incluindo das cronologias
associadas, conclui-se que o processo de povoamento das Américas se deu como um
fluxo migratério quase que continuo de individuos, ao longo de milhares de anos, que

teria partido da Beringia.

Palavras-chave: Ancestralidades. Genémica. Migragcdes. Povoamento das Américas.



ABSTRACT

The settlement of the Americas is one of the most intriguing events in Human
History. The original theory on this process, "Clovis First", argued that all Native
American populations originated from a single ancestral population from Beringia, in a
single migratory wave. As new archaeological interventions were conducted on the
Continent, the “Clovis First” theory lost its status of scientific consensus. And this
occurred in two ways: in the first, new studies proposed an ancestral beginning for the
settlement of the Americas from Beringia, while in the second, recent works consider
the possibility of migratory waves originating from geographic regions other than
Beringia. This thesis aims to test this second hypothesis, more precisely, the presence
of an oceanic-specific genetic ancestry in ancient human individuals unearthed in the
Americas. To achieve this goal, previously published genome-wide data from 219
ancient individuals from nine countries in the Americas was compiled. After that, two
analyzes were then carried out: ADMIXTURE and Principal Component Analysis. As
references for these analyzes, the genomic data of 2578 extant human individuals from
1,000 Genomes and Simons Genomic Diversity projects were added to the ancient
dataset. The results demonstrated that it is not possible to observe a specifically
oceanic genetic ancestry in the ancient individuals of the Americas. However, they
share numerous SNPs with extant oceanic and central Asian/Siberian populations.
From this and other findings, including the associated chronological data, it is possible
to conclude that the settlement of the Americas occurred as a quasi-continuous

migratory flow of individuals, over thousands of years, originating from the Beringia.

Keywords: Ancestry. Genomics. Migrations. Settlement of the Americas.
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1 INTRODUGCAO

O povoamento das Américas € um processo do passado que ainda se encontra
longe de ser entendido em sua plenitude. As primeiras hipéteses que vieram a surgir
sobre este “evento” envolviam um conjunto de vestigios liticos, em sua maioria pontas
de langa, encontrados na primeira metade do Século XX, no atual Estado do Novo
México, nos Estados Unidos da América (EUA) (WATERS, 2019).

Tais remanescentes, evidenciados préximos a cidade de Clovis, apresentavam
morfologia até entdo considerada como a mais primitiva ja encontrada nas Américas
(Figura 1): todos os outros conjuntos de vestigios liticos encontrados no mesmo pais
e em torno do mesmo periodo, quando também envolviam pontas de langa, pareciam
ser um aperfeicoamento em estilo e aplicacdo daquele encontrado em Clovis
(O’'BRIEN et al., 2015).

Figura 1 — Exemplos de artefatos associados a Cultura Clovis (sem escala)
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Fonte: adaptado de O’Brien e colaboradores (2015, p. 127).
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O conjunto de vestigios arqueoldgicos considerado como 0 mais primitivo viria
futuramente a ser apresentado também como uma cultura arqueoldgica unica,
recebendo o nome da localidade mais proxima, e passaria a ser considerada também
como a cultura ancestral que teria antecedido o aparecimento das demais. Assim,
gerou-se o consenso na comunidade antropoldgica/arqueoldgica americana, ainda no
mesmo periodo do Século XX, de que a cultura Clovis seria a primeira cultura
arqueologica a emergir nas Américas. A teoria que veio a surgir apos este consenso
foi chamada entéao de “Clovis First theory” (WATERS; STAFFORD, 2007).

A segunda metade do mesmo Século trouxe uma série de desenvolvimentos
cientificos/tecnoldgicos que viriam a “pdr a prova” até mesmo os mais consolidados
paradigmas, afetando de diferentes formas as mais diversas Ciéncias, incluindo a
Arqueologia. Neste campo, o advento das técnicas de datag&do por Radiocarbono na
década de 1950 trouxeram importantissimas contribuicoes, e as mesmas ainda podem
ser observadas, com cada vez maior frequéncia, na contemporaneidade (SANTOS,
2016).

Tais desenvolvimentos adicionaram mais um aspecto muito importante a
primeira teoria de povoamento das Américas: o ponto de partida temporal. Apds a
descoberta do Sitio Clovis original, outros sitios arqueoldgicos que possuiam novos
espécimes pertencentes a mesma cultura “ancestral” foram encontrados. Estes novos
sitios, assim como o original, foram entdo datados por associagdo’ e suas idades
estimadas entre 13-12,7 mil anos antes do presente (ka AP). Com este novo aspecto,
era entdo conferido ao processo de povoamento das Américas um ponto de partida,
como previamente citado (WATERS; STAFFORD, 2007).

ApOs a obtengao das datagdes, buscou-se entdo contextualizar este inicio de
povoamento continental com o conhecimento entéo ja existente sobre as Américas de
13 ka AP: a populagao responsavel por desenvolver a Cultura Clovis atravessou uma
gigantesca ponte terrestre localizada onde hoje se encontra o Estreito de Bering, a
Beringia, entre os atuais leste da Russia e o Alasca, durante o periodo de baixos niveis
dos oceanos proporcionado pela ultima Era Glacial. Esta populacédo teria entao
seguido para o sul através de um corredor livre de gelo a leste das Rocky Mountains,

no atual oeste do Canada, quando as geleiras passaram a recuar como consequéncia

' Quando outro material ou vestigio encontrado na mesma camada estratigrafica e/ou contexto
arqueoldgico que o objeto principal de estudo é utilizado para a datagcéo. Neste caso, vestigios de paleo-
fogueiras/carvdes vegetais. Também chamada de datacao indireta (WEINER, 2010).
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do aumento de temperatura (Figura 2). Assim, segundo a teoria Clovis o subsequente
dominio territorial das Américas por populagdes humanas teria ocorrido dentro de um
intervalo de tempo de 13 mil anos (WATERS; STAFFORD, 2007).

Figura 2 — Hipétese inicial sobre o povoamento das Américas; a Cultura Folsom, também
indicada, seria posterior a Clovis
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Fonte:

https://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/4/4d/Peopling_of America_through_Beringia.png.
Acesso em: 23 jan. 2019.

Legenda: Cordilleran ice sheet, Laurentide ice sheet. camadas de gelo; ice-free corridor: corredor livre
de gelo

Durante décadas, novos sitios arqueoldgicos encontrados por todo o continente
americano e que apresentavam datag¢des de igual natureza as dos sitios da Cultura
Clovis, porém com datas anteriores a 13 ka AP, foram rejeitados por supostamente
nao possuirem artefatos, contexto estratigrafico ou datagdes “confiaveis” — isso

guando nao possuiam uma combinagao destes “problemas” (WATERS, 2019).
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No entanto, era a propria teoria “Clovis First’ que parecia ter sua propria e justa
quota de problemas. O primeiro seria a proposicdo de uma teoria de envergadura
continental a partir de observacdes limitadas a espacos geografico e intelectual, além
de conjunto vestigial, muito reduzidos.

O segundo, de ordem temporal, confere um periodo de povoamento que parece
nao ser condizente com as diversas condicdes ambientais que as primeiras
populagcdes que aqui se assentaram tiveram que se adaptar. E ndo se trata somente
da diversidade ambiental observada nos tempos atuais, mas também daquelas que
surgiram e desaparecem, ou se modificaram, como ja pdde e ainda podera ser
observado nesta obra, enquanto estas populacbées se movimentavam Continente
adentro.

Aos poucos, arqueologos do continente americano foram se dirigindo a um novo
consenso: o de que a teoria “Clovis First’ parecia nao ser capaz de explicar toda a
complexidade que envolve o processo de povoamento do Continente (ROMERO,
2014; WATERS, 2019).

1.1 ANTECEDENTES E DEFINICAO DA PROBLEMATICA

Nos ultimos 30 anos, investigacdes arqueoldgicas nas Américas do Norte e do
Sul revelaram ocupagdes anteriores a Cultura Clovis que nao podem ser
desconsideradas. Na medida em que novos estudos sobre o tema tém sido
publicados, novas (e nem tdo novas) teorias, mais complexas e realistas do que a
“Clovis First” tém também sido consideradas como plausiveis — por outro lado,
tornando cada vez mais distante um possivel consenso sobre o tema —, principalmente
frente aos achados arqueoldgicos oriundos da América do Sul.

Os estudos mais recentes que vieram a superar a teoria “Clovis First’ o fazem
em duas frentes: 1) Propdem um inicio mais ancestral para o povoamento das
Américas a partir da Beringia, em torno de 22 a 18 ka AP, ou ainda a um periodo ainda
mais antigo (MORENO-MAYAR et al., 2018a; SCHEIB et al., 2018); e 2) consideram
a possibilidade de diferentes ondas migratérias ainda mais ancestrais ou mais
recentes (ainda que antecedam o contato com populagdes europeias em milénios),
originadas em outras regides geograficas que ndo a Beringia, dentre as quais se
destaca a Oceania — a qual os mais importantes autores sobre o assunto denominam

“Australasia’.
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A primeira “frente”, ainda que venha a de fato refutar a teoria “Clovis First’ por
meio do fornecimento de novos dados/vestigios arqueoldgicos provenientes das mais
diversas regides das Ameéricas (Figura 3), ainda mantém alguns dos principais
componentes da teoria original: as primeiras populagdes americanas seriam
descendentes de povos do leste asiatico, principalmente da Sibéria, que teriam
cruzado a Beringia e consequentemente povoado o continente americano na forma

de uma unica onda migratoéria que teria partido do Norte em diregao ao Sul.

Figura 3 — Exemplos de sitios arqueoldgicos pré-Clovis nas Américas
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Fonte: adaptado de Braje e colaboradores (2017, p. 593).

Ja a segunda possibilidade é sustentada por estudos genéticos ainda muito
incipientes, porém relevantes (SKOGLUND et al., 2015; SKOGLUND; REICH, 2016),
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apresentando-se como o principal cerne das discussdes atuais sobre o tema. Sobre
esta ideia de uma possivel ancestralidade oceédnica para as populagdes nativo-

americanas, Skoglund e Reich (2016, p. 31) afirmam o seguinte:

Recently, we carried out a stringent test of the null hypothesis of a
single founding population of Central and South Americans using
genome-wide data from diverse Native Americans. We detected a
statistically clear signal linking Native Americans in the Amazonian
region of Brazil to present-day Australo-Melanesians and Andaman
Islanders (‘Australasians’). Specifically, we found that Australasians
share significantly more genetic variants with some Amazonian
populations — including ones speaking Tupi languages — than they do
with other Native Americans. We called this putative ancient Native
American lineage ‘Population Y’ after Ypykue'ra, which means
‘ancestor’ in the Tupi language family. To learn more about the
Population Y ancestry present in the Americas, we carried out a series
of statistical modeling analyses. We found that the patterns of genomic
variation of present-day Amazonians could be explained by as little as
2% admixture from an Australasian-related population, that would thus
have penetrated deep inside the Americas without mixing with the main
ancestral lineage of present-day Native Americans (...). (SKOGLUND;
REICH, 2016, p. 31)

Como pode ser observado, mesmo que tenha ocorrido uma migragao direta de
uma populacédo da Oceania para a América do Sul, as populagdes nativo-americanas
modernas ainda assim seriam em grande parte descendentes das populagdes que
migraram da Beringia (SKOGLUND et al., 2015; SKOGLUND; REICH, 2016). O que
indica: 1) que uma possivel populagdo ancestral oceanica teria sido absorvida pelas
populagdes que migraram para a América do Sul a partir do Norte, ou 2) trata-se de
uma migragao mais recente, porém por caminhos alternativos aquele percorrido pela
populacao que gerou a Cultura Clovis, por exemplo.

No Brasil, afirmagées semelhantes tém sido realizadas ha pelo menos 3
décadas — neste caso capitaneadas por Niéde Guidon e seus colaboradores e
suportadas por dados cronoldgicos e resultados de analises liticas e morfolégicas
efetuadas em vestigios 6sseos humanos (cranios, mandibulas e dentes) evidenciados
em sitios arqueoldgicos que compdem a area do Parque Nacional Serra da Capivara
(GUIDON; DELIBRIAS, 1986; GUIDON et al., 1996; NEVES et al., 2005; HUBBE et
al., 2007; BERNARDO; NEVES, 2009; GUIDON; PESSIS; MARTIN, 2009; PEYRE;
GRANAT; GUIDON, 2009).

Para exemplificar a afirmacé&o anterior, podemos observar a conclusao efetuada

por Bernardo e Neves (2009, p. 104) apdés analise morfologica de 5 individuos
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evidenciados em sitios do Parque — dos quais pelo menos 2, os mais antigos, “Zuzu”
e 1 daqueles escavados no Sitio Toca do Paraguaio, denominado pelos autores como
“Paraguaio 17, apresentaram uma grande aproximagao com a ancestralidade
australiana (Figura 4):

Nossa conclusao é que o quadro delineado na Serra da Capivara é
perfeitamente congruente com a ideia de que a América foi ocupada
por duas populagdes morfologicamente distintas, sendo a primeira
muito similar aos australianos e africanos atuais, e a segunda, aos
Asiaticos e Nativos Americanos tardios e de hoje (Neves et al., 2007).
O modelo das duas migragbes estima, ao mesmo tempo, que a
chegada dos mongoloides a América do Sul se deu entre 8,0 e 9,0 kyr
BP (...). (BERNARDO; NEVES, 2009, p. 104)

Figura 4 — Grafico de Analise de Componentes Principais demonstrando a afinidade dos

individuos “Zuzu” (“Coqueiros”) e “Paraguaio 1” com a ancestralidade australiana
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Fonte: Bernardo e Neves (2009, p. 103).

E interessante notar também que antigos refutadores tanto da possibilidade da

maior antiguidade, quanto de uma possivel diferente ancestralidade geografica para a
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populagao que habitou a area do Parque (MELTZER; ADOVASIO; DILLEHAY, 1994;
FIEDEL, 2004), hoje ou defendem tais possibilidades (DILLEHAY, 2014; DILLEHAY et
al., 2015), ou ja as consideram como plausiveis, ainda que paregam nao acreditar nas

mesmas, como € o caso de Fiedel (2017):

So, we are left with three alternative explanations of the multiply-flaked
quartzite pebbles of the Serra da Capivara: (...) [e uma delas é:] they
were made over the course of 35,000 years by an incredibly
conservative Homo sapiens population, of mysterious origin, that
suffered both cultural and genetic extinction at 12,500 cal yr BP; (...).
(FIEDEL, 2017, p. 9)

Em um ainda mais recente artigo sobre as ancestralidades genéticas de 18
individuos antigos nativo-americanos — incluindo 5 evidenciados em um sitio
arqueolégico da area de Lagoa Santa, Minas Gerais (MG) —, Moreno-Mayar e

colaboradores (2018a) parecem confirmar as suspeitas de Fiedel ao afirmar que:

As we have found, there was a previously unknown population in the
Americas (UPopA), as well as one that harbored an Australasian signal
in the Late Pleistocene and reached South America, yet left no
apparent traces in North America. (MORENO-MAYAR et al., 2018a, p.
362)

Seguindo a mesma linha, Posth e colaboradores (2018, p. 1186), apds
empreender uma pesquisa semelhante a de Moreno-Mayar e colaboradores (2018a),
porém desta vez com 56 individuos antigos nativo-americanos, dentre os quais 22
evidenciados em 4 sitios arqueoldgicos brasileiros, afirmam que estes individuos “do
not entirely descend from a single homogeneous population and instead derive from a
mixture of populations, one of which, Population Y, bore a distinctive affinity to
Australasians”.

Esta conclusao de Posth e colaboradores (2018) é especialmente relevante
pois trata-se da primeira identificacdo de um componente ancestral proveniente da
Oceania em populagbdes antigas nativo-americanas. Enquanto que os achados
anteriores de Skoglund colaboradores (2015) foram proporcionados por analises
realizadas em popula¢des contemporaneas.

Isso demonstra que, de fato, tal componente genético teria alcangado o
continente americano em uma onda migratéria que ocorreu anteriormente a chegada

de populagdes europeias nas Ameéricas, por meio de uma rota diferente daquela
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utilizada pelas primeiras populagdes norte-americanas, ainda que nao seja possivel
precisar o horizonte temporal no qual tal processo teria ocorrido.

Por fim, o estudo de Moreno-Mayar e colaboradores (2018a) também veio a
refutar a ideia implicita no trabalho de Bernardo e Neves (2009) de que uma morfologia
craniana nativo-americana possuidora de tragos “australianos” (denominados pelos
autores como “Paleoamericana”) seria decorrente de uma possivel contribuigdo

genética oceanica. A respeito disso os primeiros autores (2018) afirmam:

Although we detected the Australasian signal in one of the Lagoa Santa
individuals identified as a Paleoamerican, it is absent in other
Paleoamericans, including the Spirit Cave genome with its strong
genetic affinities to Lagoa Santa. This indicates that the Paleoamerican
cranial form is not associated with the Australasian genetic signal, as
previously suggested (...). The Paleoamerican cranial form, if it is
representative of broader population patterns, evidently did not result
from separate ancestry but likely from multiple factors, including
isolation, drift, and nonstochastic mechanisms. (Moreno-Mayar et al.,
2018a, p. 362)

Esta ultima conclusdo traz um pressuposto importantissimo para futuros
estudos sobre o povoamento das Américas a partir de analises morfométricas e
genéticas de remanescentes humanos arqueoldgicos: o de que qualquer individuo
nativo-americano antigo pode possuir o componente genético oceanico, mesmo que
nao possua uma cranio-morfologia “Paleoamericana”.

E notavel entdo que em paralelo a descobertas arqueoldgicas, estudos
genéticos de populagdes nativo-americanas contemporaneas, assim como de
individuos pré-histéricos de igual natureza, fornecem novas perspectivas sobre a
origem e a histéria das primeiras populagdes americanas.

Frente ao que foi anteriormente exposto, € necessario apresentar aqui mais
uma informagéo importante: a existéncia de dados genéticos de outros individuos
antigos nativo-americanos que foram publicados antes dos trabalhos de Moreno-
Mayar e colaboradores (2018a) e Posth e colaboradores (2018), ou seja, antes que se
identificasse de fato um componente genético oceanico em individuos desta natureza.

Isto se configura como um problema pois tais dados ndo foram confrontados
com outros de igual natureza advindos de individuos antigos ou modernos da Oceania,
tornando impossivel uma anterior descoberta do referido componente genético.

Dentre estes dados encontram-se informagdes genéticas do individuo nomeado

como Enoque65, publicadas por Raghavan e colaboradores (2015), evidenciado no
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sitio Toca do Enoque, na Serra da Capivara, Piaui, mas que somente foram alvo de
uma analise muito superficial, rendendo pouquissimas e praticamente irrelevantes
conclusdes acerca de sua ancestralidade dado o seu isolamento geografico frente aos
outros individuos os quais foram comparados — todos provenientes de outros sitios
localizados fora do Brasil, de espacialidades totalmente distintas e distantes.

Levando em consideragao tais informacdes, parece notério que uma nova
analise genbmica de todos os individuos antigos nativo-americanos ja previamente
estudados poderia testar mais adequadamente a hipétese de uma outra onda
migratoria possivelmente originaria da Oceania e que somente deixou tragos em
populacdes nativas sul-americanas.

Esta nova analise proporcionaria uma maior diversidade de espacialidades e
temporalidades, provendo maiores subsidios para conclusdes mais precisas e
confiaveis a respeito do “caminho percorrido” pelo componente genético oceanico nas
Américas ao longo dos ultimos milénios.

Tal analise envolveria a reavaliagdo gendmica destes individuos a fim de se
realizar tanto estudos de ancestralidades como também de miscigenagao dentre os
mesmos, porém considerando também dados genéticos de populagdes
contemporaneas globais, incluindo populagdes nativas da Oceania.

Tendo exposto todos estes antecedentes, é possivel afirmar que a problematica
desta pesquisa pode ser apresentada na forma das seguintes questdes:

a) Seria ainda possivel encontrar o componente genético Oceanico em
individuos antigos nativos da América do Norte ja previamente publicados,
mas que nao foram analisados com este enfoque?

b) Caso néo seja possivel, quais os horizontes espaciais da presenga deste
componente em populagdes antigas nativo-americanas?

c) Uma vez que seja possivel identificar os horizontes espaciais, qual teria
sido o “ponto de entrada” deste componente na Ameérica, e quando tal
evento teria ocorrido? e;

d) Por fim, por quais “caminhos” tal componente teria se dispersado no
continente americano ao longo dos ultimos milénios?

A problematica, portanto, envolve dois aspectos principais: um cronoldgico e

outro biogeografico. E os mesmos, consequentemente, influenciardo nos principais

componentes da hipotese proposta para este trabalho.
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1.2 HIPOTESES, OBJETIVOS E ESTRUTURA

Definida entdo a problematica, a hipotese a ser testada nesta pesquisa

referencia todas as quatro perguntas realizadas anteriormente:

a)

b)

d)

O componente genético oceadnico ndo estaria presente em individuos
antigos evidenciados na América do Norte. Tal fato poderia ser explicado
por uma suposta utilizagdo de uma via migratéria alternativa aquela
efetuada pela cultura Clovis, por exemplo;

Assim, muito provavelmente, o componente estaria restringido a individuos
antigos sul-americanos e seus descendentes — podendo ser incluidos aqui
individuos centro-americanos;

Tal conjunto de marcadores genéticos teria adentrado nas Americas por
meio de populagbes que se estabeleceram ao longo da faixa litoranea
delimitada pelo Oceano Pacifico, em territério hoje restrito a segédo sul-
americana, em um periodo provavelmente anterior a 10 ka AP, que seria
uma meédia aproximada das idades associadas aos sitios da area
arqueoldgica da Lagoa Santa, €;

A ancestralidade oceanica teria entdo se dispersado por toda a América do

Sul, e até por partes da América Central, ao longo dos ultimos 10-15 ka AP.

Tendo entdo apresentado a hipotese, o objetivo geral desta pesquisa delineia-

se no sentido de se realizar uma reavaliagdo gendmica de todos os individuos antigos

nativo-americanos ja publicados a fim de se efetuar novos estudos de ancestralidade

e de miscigenagao dentre os mesmos, também considerando dados genéticos de

populagdes contemporéaneas habitantes de outras regides do globo, com especial

enfoque em informagdes genéticas provenientes da Oceania.

Ja os objetivos especificos a serem almejados no decorrer desta pesquisa séo

0S seguintes:

a)

b)

Compilar os dados genbmicos e cronolégicos de todos os individuos
antigos nativo-americanos previamente publicados;

Comparar tais dados genémicos antigos com elementos de igual natureza
proveniente de populagbes contemporéaneas, incluindo aquelas
provenientes da Oceania;

Realizar testes de ancestralidade e mistura/miscigenacdo em todo o

conjunto de dados — antigos e contemporaneos; e
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d) Identificar os horizontes espacial e temporal de ocorréncia do componente

genético Oceanico nos individuos antigos nativo-americanos.

A justificativa para esta pesquisa € de que o trabalho a ser realizado ajudara a
entender melhor como se deu o processo de povoamento nas Américas nos ultimos
milénios, oferecendo conclusdes mais confiaveis e precisas acerca do mesmo. Além
disso, nos ultimos 2 anos novas pesquisas acerca das ancestralidades de uma limitada
parcela de individuos antigos langaram luz sobre aspectos nao explorados
anteriormente, o que nos permite agora extrapolar a afericdo destes aspectos nos
individuos nativo-americanos antigos previamente analisados (de uma forma mais
limitada) e publicados.

A secao de desenvolvimento deste trabalho dar-se-a de acordo com a seguinte
estruturacao:

No proximo capitulo é realizada a apresentacdo e a contextualizagao
arqueoldgica das amostras a serem analisadas neste trabalho assim como uma breve
contextualizacdo ambiental das Ameéricas nos ultimos 10-30 ka AP, apresentando as
mudancgas climaticas que ocorreram neste periodo e como as mesmas podem ter
afetado as paleomigragdes que ocorreram no Continente.

Ja no capitulo numero 3, é apresentado o método que sera empregado nesta
pesquisa. Nele sdo apresentados os conceitos que serdo utilizados aqui como
ferramentas de analise e as técnicas escolhidas visando tanto a resolugédo da
problematica quanto o alcance dos objetivos geral e especificos da investigacao
realizada, assim como as justificativas para tais escolhas junto aos fundamentos
especificos das técnicas escolhidas e as consideragdes que devem ser realizadas
quanto a aplicagao destas técnicas escolhidas nos objetos analisados.

No capitulo 4, serdo apresentados todos os resultados das aplicacbes dos
conceitos e técnicas apresentados no capitulo anterior, seguidos de suas respectivas
discussoes e relagbes com os dados pré-existentes.

Por fim, na secdo de conclusdo — na forma de consideragdes finais — sera
apresentada a tese composta por aspectos inferidos a partir dos resultados
apresentados no ultimo capitulo do desenvolvimento. Também serdo apresentados
aqui possiveis pontos que possam ter limitado o espaco para inferéncias, assim como
possiveis solugdes e perspectivas para trabalhos futuros que venham a intentar

aprofundar ou ampliar ainda mais esta linha de pesquisa.
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2 CONTEXTUALIZAGAO DAS AMOSTRAS ARQUEOLOGICAS

Como afirmado anteriormente, neste trabalho sera analisado o maior niumero
de individuos antigos nativo-americanos ja sequenciados geneticamente, cujos dados
encontram-se publicados em trabalhos gendémicos?. Assim, ao todo serdo alisados
2193 individuos provenientes de sitios arqueoldgicos de 8 paises e 1 territdrio
americanos (Figura 5): 12 da Argentina, 3 do Belize, 20 do Brasil, 45 do Canada, 19
do Chile, 93 dos EUA, 1 da Groenlandia, 11 do México e 15 do Peru.

Figura 5 — Paises americanos que proveram individuos humanos antigos para
sequenciamento genético

BRASIL
20
CHILE ARGENTINA
19 12

Fonte: autoria propria (2020).

2 Trabalhos que tiveram como objetivo o sequenciamento de partes de todos os cromossomos que
compdem o DNA Nuclear (Cromossomos 1 a 22, X e Y), assim como do DNA Mitocondrial (mtDNA).
Juntos eles formam o Genoma Humano (BROWN, 2002).

3 Ao todo, material genético de 231 individuos antigos nativo-americanos foram publicados nos
trabalhos que seréo citados a seguir. No entanto, durante esta pesquisa, nao foi possivel o acesso ao
material genético de 4 dos individuos. Além disso, outros 8 individuos somente tiveram sequenciado o
mtDNA (a menor parte do Genoma Humano), sendo que nesta pesquisa buscou-se trabalhar com a
grande maioria dos dados do DNA Nuclear (mais de 98% do Genoma Humano) (PENNISI, 2001) — algo
que sera melhor explicado no capitulo de apresentagao do Método.
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Das 219 amostras, 3 foram publicadas por Rasmussen e colaboradores (2010;
2014; 2015), 23 por Raghavan e colaboradores (2015), 25 por Lindo e colaboradores
(2016; 2017), 17 por Moreno-Mayar e colaboradores (2018a; 2018b), 49 por Posth e
colaboradores (2018), 87 por Scheib e colaboradores (2018) e 15 por Flegontov e
colaboradores (2019).

Como é possivel observar, estudos gendmicos com individuos antigos nativo-
americanos sao muito recentes. Além disso, destes trabalhos somente os de Moreno-
Mayar e colaboradores (2018a; 2018b) e Posth e colaboradores (2018) analisaram
tais amostras com o enfoque de se intentar identificar ancestralidades diferentes
daquelas mais comumente e previamente consideradas — do Nordeste Asiatico. Ou
seja, mais da metade dos individuos (n=153) nao foi testada para uma possivel
ancestralidade oceanica.

Adiante serdo apresentadas mais informacdes acerca das amostras e seus

respectivos contextos arqueoldgicos.

2.1 ARGENTINA

As 12 amostras oriundas da Argentina sao provenientes de 3 sitios

arqueoldégicos (Tabela 1).

Tabela 1 — Dados dos individuos antigos provenientes da Argentina

Individuo Sitio Datacao (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 |l 7.330-6.950 Posth et al., 2018
12230 Arroyo Seco |l 8.960-8.380 Posth et al., 2018
12232 Arroyo Seco |l 8.520-8.200 Posth et al., 2018
17086 Arroyo Seco |l 7.920-7.660 Posth et al., 2018
17088 Arroyo Seco |l 7.570-7.290 Posth et al., 2018
17090 Arroyo Seco |l 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: autoria propria (2020).

O primeiro deles, Arroyo Seco 2, esta localizado proximo a cidade de Tres
Arroyos, na regidao dos Pampas e € um sitio arqueoldgico ao ar livre. Trata-se de um

sitio multi-componencial com varios episédios de ocupagao em uma faixa cronoldgica
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que se estende do Pleistoceno Superior até tempos histéricos (PUCCIARELLI;
PEREZ; POLITIS, 2010; POLITIS et al., 2016). A evidéncia mais antiga para ocupagao
humana na regido € datada em cerca de 12.170 anos AP — 14.060 anos calibrados
(cal) AP.

Atividades funerarias no sitio produziram sepultamentos humanos em
quantidade bastante elevada (n=50). Os individuos sao de ambos os sexos e todas as
faixas etarias, datados entre 7.819t61 e 4.487+45 anos AP (n=27 datacbes). As
modalidades de enterro s&o variadas, incluindo enterros primarios simples e multiplos.
Acompanhamentos funerarios produzidos com conchas marinhas e colares de
composto de dentes caninos de canideos foram registrados em alguns esqueletos,
indicando um tratamento antigo e complexo dos mortos (POSTH et al., 2018). Deste
sitio foram sequenciadas 8 amostras.

O segundo sitio argentino € a base do Cerro Piramidal, que compde o
Aconcagua na provincia de Mendoza. Nele foi encontrada uma mumia congelada de
um menino de sete anos envolto em 18 pecas de tecido e cercado por estatuetas
antropomorficas. O cenario lembrava o tipico enterro ritual Inca conhecido como
"Capacocha" (ou "Capac hucha"). A idade aproximada da mumia é em torno de 500
anos, coincidindo com o tempo de expansao maxima da civilizagdo Inca em direcao
ao Cone Sul. Ha indicagbes arqueoldgicas de que o menino pode ter sido trazido da
costa central do Peru (MORENO-MAYAR et al., 2018a).

Por fim, o sitio onde foram evidenciadas as ultimas 3 amostras oriundas da
Argentina é conhecido como Laguna Chica e esta localizado nos Pampas da regiao
central da Argentina. Quatro enterramentos foram identificados e os mesmos foram
datados como pertencentes ao Holoceno Médio e Tardio (6.960-6.650 anos cal AP)
(SCHEIFLER et al., 2017).

Embora nao tenham sido realizadas escavagdes no local — os individuos foram
encontrados parcialmente exumados —, além dos enterramentos, material litico em
abundancia também foi encontrado na sua superficie. Estes materiais liticos
caracterizam-se por uma predominancia de torquartite, seguida por outras matérias-
primas liticas em baixas frequéncias como silex, granito, basalto e silex silicoso, entre
outras. Ha uma alta diversidade de ferramentas, como raspadores, facas, ferramentas
multiuso, pontas de projeto triangulares e outros. A analise preliminar de todo o

material indica que o sitio foi ocupado durante o Holoceno Médio e Tardio, podendo
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representar uma sucessdo de acampamentos residenciais de cacadores-coletores
(POSTH et al., 2018).

2.2 BELIZE

As 3 amostras oriundas do Belize foram evidenciadas em 2 sitios: Mayahak
Cab Pek (MHCP) e Saki Tzul (ST). Tratam-se de dois abrigos sobre rocha localizados
em um vale da Reserva Natural de Bladen nas Montanhas Maias do sul de Belize.

Os sitios foram escavados entre 2014 e 2016 e consistem em depdsitos
antropogénicos que datam de 12.500 a 1.000 anos AP. O enterramento do sitio MHCP
foi datado e possui idade de 9.430-9.140 anos cal AP. Ja os enterramentos do sitio
ST foram datados e possuem entre 7.460-7.310 anos cal AP (Tabela 2). Ambas as
datagdes do sitio ST foram realizadas em esmalte dentario e Espectroscopia no
Infravermelho por Transformada de Fourier (FTIR) foi usada para confirmar a

integridade do material organico no esmalte (POSTH et al., 2018).

Tabela 2 — Dados dos individuos antigos provenientes do Belize

Individuo Sitio Datacao (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: autoria propria (2020).

2.3 BRASIL

As 20 amostras do Brasil sdo oriundas de 6 sitios arqueoldgicos (Tabela 3)
localizados nos Estados de Minas Gerais (Lapa do Santo e Gruta do Sumidouro), Piaui

(Toca do Enoque), Santa Catarina (Jabuticabeira 2) e Sdo Paulo (Laranjal e Moraes).
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Individuo Sitio Datacao (anos AP) Referéncia
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
LARO0O1 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
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 (2020).

A primeira delas foi coletada em uma caverna chamada Toca do Enoque, na
Serra da Capivara, Piaui. Esta amostra foi registrada como originaria de um fémur
esquerdo pertencente ao esqueleto 3 do sepultamento 3. A datacao por Radiocarbono
desta amostra resultou em uma idade em torno de 3.500 anos cal AP (RAGHAVAN et
al., 2015).

Um segundo sitio é a Lapa do Santo, localizado na parte norte da area
arqueolégica de Lagoa Santa, Minas Gerais (MG) (STRAUSS et al., 2016;
VILLAGRAN et al., 2017). A area é bem conhecida desde o Século XIX e apresenta
abundantes esqueletos humanos holocénicos, bem preservados, e diretamente
datados como do inicio do Holoceno. A Lapa do Santo € uma caverna com uma area
abrigada de cerca de 1.300 m? que se desenvolveu sob a saliéncia de um suporte
calcério de 30 metros de altura. A cronologia do local € baseada em 21 datagdes por
Luminescéncia Opticamente Estimulada (LOE) de sedimentos, 53 datacbes
radiocarbOnicas de carvoes e 20 de colageno extraido de ossos humanos. Foram
identificados trés periodos distintos de ocupagao: no Holoceno Inicial (12.700-11.700
a 8.300-8.000 anos cal AP), no Holoceno Médio (5.400-4.900 a 4.300-3.900 anos cal
AP) e Holoceno Tardio (2.100-800 a 900-200 anos cal AP) (STRAUSS et al., 2016).

Um total de 39 enterramentos humanos foram evidenciados na Lapa do Santo

desde 2001 e as datacgdes diretas de colageno 6sseo e observagdes estratigraficas
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indicam que todos pertencem a fase tardia do Holoceno Inicial: enquanto a ocupacéao
do local foi datada entre 12.700 e 11.700 anos cal AP, o seu uso como um local de
enterramento comegou entre 10.600-10.300 anos cal AP com sepultamentos
primarios. Os sedimentos do local sdo principalmente antropogénicos, refletindo
repetidas atividades de acendimentos de fogueira. O conjunto litico € dominado por
pequenos nucleos com quartzo como matéria-prima dominante. Enquanto as
tipologias liticas eram constantes ao longo do tempo, o uso da matéria-prima variava,
no entanto, por volta 9.900 anos cal AP fontes ndo locais, como a silexita, ndo eram
mais exploradas e o quartzo, localmente disponivel, tornou-se dominante. Além disso,
baixos niveis de mobilidade entre as populagdes que la se assentaram foram
identificados a partir de estudos isotdpicos e antropoldgicos (POSTH et al., 2018).
Deste sitio foram sequenciados 11 individuos.

Outros dois sitios que proveram individuos para sequenciamento foram o do
Moraes e o Laranjal, dois concheiros/sambaquis fluviais (ou seja, ndo costeiros)
localizados na regido sudeste do Estado de Sao Paulo (SP), no centro do Vale da
Ribeira. A cultura material dos sitios inclui artefatos feitos de elementos animais
(ossos, dentes e chifres) e conchas. Nao foi possivel identificar a producdo de
implementos ceramicos no local. A presenca de enterramentos humanos € comum em
concheiros/sambaquis ribeirinhos ao longo de todo o Holoceno. O sitio do Moraes
(PLENS, 2007) € circular com um diametro de aproximadamente 30 metros e esta
localizado na cidade de Miracatu. A cronologia do local € de aproximadamente 5 ka
AP nao calibrada.

O sitio Laranjal, também localizado na cidade de Miracatu, a aproximadamente
5 quildmetros (km) do Moraes, também & circular apresentando um diametro de
aproximadamente 20 metros e esta localizado no topo de uma colina a 200 metros de
um curso de rio. A cultura material € semelhante & do Moraes, e as idades
radiocarbdnicas absolutas calculadas para o sitio partem de 6.980 a 6.585 anos AP,
nao calibradas (uncal) (POSTH et al., 2018). 1 individuo do Moraes e 2 do Laranjal
foram sequenciados.

O quinto sitio € o sambaqui Jabuticabeira 2, localizado em Jaguaruna, Santa
Catarina. Oito individuos deste sambaqui foram sequenciados. Eles foram
selecionados entre mais de 200 inumagdes escavadas no Sitio, que apresenta idades
de 3.137-2.794 a 1.860-1.524 anos cal AP (DEBLASIS et al., 2007). Estudos

craniométricos neste e em muitos outros concheiros/sambaquis do Brasil revelam um
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padrdao morfologico diferente daquele de grupos anteriores que habitavam o interior
do Pais, consistente com a evolugdo genética ou misturas/miscigenacéo de
populagdes costeiras (HUBBE et al., 2009).

O sexto e ultimo sitio brasileiro aqui representado € a Gruta do Sumidouro,
também localizada na area arqueoldgica de Lagoa Santa, MG. Os 30 remanescentes
6sseos humanos evidenciados no local compdéem a maior colegcdao conhecida de
remanescentes 0sseos humanos antigos. Tais remanescentes foram coletados pelo
naturalista dinamarqués Peter W. Lund, que entre 1835 e 1845 explorou
aproximadamente 800 grutas nesta regido, das quais seis produziram remanescentes
0sseos humanos, incluindo a do Sumidouro. A grande maioria da cole¢do de Lund
hoje encontra-se acondicionada no Museu de Zoologia da Universidade de
Copenhague (MORENO-MAYAR et al., 2018a). Quatro dos individuos deste sitio

foram sequenciados.

2.4 CANADA

O primeiro individuo antigo nativo-americano evidenciado no Canada e que foi
sequenciado geneticamente, MARC1492, é proveniente do sitio Old Mission Point,
localizado as margens do rio Restigouche, perto da cidade de Atholville, no norte de
New Brunswick, Canada. O sitio representa a aldeia pré-histérica de Tjigog,
redescoberta em 1968 por levantamentos arqueoldgicos realizados nos condados de
Gloucester e Restigouche, no entanto, o local s6é foi escavado entre 1972 e 1973
depois que trabalhadores da construcao civil desenterraram remanescentes humanos
em um sitio proximo. Os artefatos associados aos enterramentos incluem uma ponta
de arpdo, ossos trabalhados, tubos de cobre e contas de concha, uma lamina de
machado, raros segmentos de cordas e tecidos de fibra vegetal trangadas, bem como
restos de pele de castor, dentre outros. As escavagdes também revelaram possiveis
fundagdes domésticas perto da area de sepultamentos, bem como mais de mil
fragmentos de ceramica adornada. Uma unica amostra de carvao coletada de um
forno arqueoldgico associado aos achados de ceramica resultado em uma idade
radiocarbbnica de 2.030+130 anos uncal AP. Os remanescentes humanos
recuperados do local passaram por avaliagdo bioarqueoldgica a partir de 2011,
quando foi determinado que pelo menos 5 adultos e 9 individuos juvenis (numero

minimo de individuos = 14) compdes o conjunto de vestigios 6sseos. Amostras de um
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dente solto (primeiro pré-molar mandibular direito) associado ao individuo adulto
feminino MARC1492 foram coletadas para analise de DNA antigo (aDNA). Idades de
Radiocarbono-AMS (Accelerator Mass Spectrometry) obtidas no colageno 6sseo do
fémur direito de 4 dos esqueletos adultos, bem como de 4 dos esqueletos juvenis
variam entre 2.405-415 anos uncal AP. Esse intervalo de tempo se sobrepde a data
apresentada anteriormente de Radiocarbono tradicional ndo calibrada e, junto com os
achados de ceramica, sugere que populagdes humanas viviam e eram sepultados na
area ha pelo menos 2 mil anos. No entanto, o individuo sequenciado possui uma idade
de aproximadamente 400 anos AP (RAGHAVAN et al., 2015).

Vinte e cinco das 45 amostras canadenses sao provenientes de uma unica
regido, a Prince Rupert Harbor, na Columbia Britanica, mais precisamente de sete
sitios arqueoldgicos onde grandes escavagdes foram realizadas pelo Museu Nacional
do Canada (atual Museu Canadense da Historia) entre 1966 e 1973. Todos os sete
sitios arqueoldgicos sao antigos concheiros que representam centenas ou milhares de
anos de Histdria na regido. Além de evidéncias de habitagao, subsisténcia (vestigios
de comida e tecnologias de obtenc¢ao de alimentos), ferramentas de marcenaria e para
producao de arte associados, os concheiros tradicionalmente também foram utilizados
como locais de sepultamento. O modo de vida das populagdes que habitaram as
regides é refletido nos conteudos dos concheiros, um fato que sugere uma ocupagao
ancestral de longo prazo. As datas de Radiocarbono indicam que a regido da Prince
Rupert Harbor foi continuamente ocupada a partir de aproximadamente 6.000 até 350
anos AP (Raghavan et al., 2015; LINDO et al., 2016; 2017).

Uma outra amostra canadense, 19651, € proveniente do sitio Big Bar Lake,
localizado no centro da Columbia Briténica. O sitio arqueoldgico foi estudado pela
primeira vez durante uma prospecc¢ao realizada em 1970, embora o local onde os
remanescentes 6sseos humanos foram encontrados — a cerca de 10 metros a sudeste
da area pesquisada em 1970 — ndo tenha sido documentado na época. Os
remanescentes 0sseos foram observados somente em 2002 por membros da
populagdo nativa da regido, que os encontraram ja no nivel da superficie, devido a
erosao do solo. A escavagao dos remanescentes veio a ocorrer no ano seguinte. Os
ossos foram encontrados no que parecia ser uma cova rasa, orientados
aproximadamente de norte a sul, e o individuo estava sepultado em decubito lateral,
voltado para o oeste, em diregdo ao lago Big Bar, localizado nas proximidades.

Embora alguns ossos estivessem faltando, o esqueleto estava mais ou menos



38

completo e em posicado anatdbmica. Nenhum objeto cultural ou acompanhamento
funerario foram encontrados associados ao esqueleto. O individuo ali sepultado é do
sexo feminino e possuia aproximadamente 60 anos de idade no momento da morte.
O esqueleto ndo exibia sinais de doenca ou trauma, mas apresentava algumas
alteracdes degenerativas associadas a idade, como sinais de osteoporose e perda
dentaria anterior a morte. Datagao por Radiocarbono de fragmentos de costela e da
fibula esquerda produziu idades entre 5.000 e 4.940+40 anos AP (MORENO-MAYAR
et al., 2018a).

Ja o sitio arqueoldgico de Lucier € um cemitério pré-Contato localizado na
cidade de Windsor, no sudoeste de Ontario. Este complexo sitio possuia numerosos
enterramentos humanos com idades entre os anos de 1200 e 1450 da Era Comum,
com a excecdo de um individuo datado de aproximadamente 4.200 anos AP. Os
individuos estavam sepultados em covas Unicas e multiplas, com pouco ou nenhum
acompanhamento funerario. Foram identificados diferentes estilos de sepultamentos,
incluindo primarios, secundarios e cremagdes, assim como a ocorréncia de
modificagdes post-mortem em alguns individuos, tipicos de populagbes nativas da
regido. O sitio foi escavado inumeras vezes desde, pelo menos, 1935. Deste sitio, 15
individuos foram sequenciados geneticamente (SCHEIB et al., 2018).

Uma amostra, 110427, é proveniente do sitio de Buchanan perto da Baia de
Cambridge, llha Victoria, Nunavut. O sitio foi originalmente escavado na década de
1960, no entanto, somente no ano de 2007 foi evidenciada a amostra na qual foi
realizado o sequenciamento genético. A amostra se trata de um terceiro molar inferior
esquerdo pertencente a um adulto. Este dente foi recuperado de uma profundidade de
15 centimetros (cm) abaixo do nivel da superficie. A idade radiocarbénica foi calculada
entre 1.900-1.610 anos AP (FLEGONTOQV et al., 2019).

Os ultimo dois sitios canadenses, de contextos arqueolégicos muito
semelhantes, proveram uma amostra cada para sequenciamento genético. O sitio
Teston Road esta situado a cerca de 30 km ao norte de Toronto, em Vaughan, Ontario,
enquanto o sitio Turnbull estd situado na margem oeste do lago Couchiching, na
cidade de Orillia, ambos em territérios ancestrais de populacdes nativas. Ambos
também sao caracterizados pela presenca de remanescentes 0sseos pertencentes a
varias centenas de individuos misturados em um mesmo sepultamento, um padrao de
enterramento secundario distinto do povo Wendat. Ambos também foram descobertos

apos intervengdes nao-arqueoldgicas e hoje encontram-se protegidos de novas
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escavacgoes. Destes sitios, dentes foram utilizados para o sequenciamento genético
(SCHEIB et al., 2018).

Uma visao geral das amostras do Canada encontra-se abaixo (Tabela 4).

Tabela 4 — Dados dos individuos antigos provenientes do Canada

Individuo Sitio Datacao (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
311 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
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 351140 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: autoria propria (2020).
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2.5 CHILE

Os primeiros individuos antigos originarios do Chile a serem sequenciados
estavam, infelizmente, separados de seus contextos arqueoldgicos originais. Tratam-
se de 11 individuos que, acredita-se, pertenciam a populagcdes nativo-americanas da
Patagénia chilena, mais precisamente da Terra do Fogo, ja proximo do Estreito de
Magalhes. E geralmente aceito que estas populacdes diferem morfologicamente dos
povos considerados como “Amerindios”, com algumas suposi¢coes de que eles fagam
parte do grupo “Paleoamericano”, que possuem tracos oceéanicos. Todas as 11
amostras, no entanto, foram cedidas pelo Musée de I'Homme em Paris, na Francga, e
pelo Instituto de Antropologia da Universidade de Zurique, na Suica, sendo
originalmente obtidas por volta do ano de 1800. Amostras de cabelo e 6ésseas destes
individuos foram utilizadas para a realizagdo do sequenciamento genético
(RAGHAVAN et al., 2015).

Um sitio chileno do qual se ha contexto arqueologico documentado, Los Rieles,
localizado no centro-norte do Chile, possui evidéncias de cultura material humana que
datam de 12.400 a 4.850 anos cal AP, além de enterramentos de seis individuos dos
quais 2 foram sequenciados geneticamente. Um é um adulto (40-45 anos de idade ao
momento da morte) masculino incompleto sepultado em decubito lateral
semiflexionado e que foi datado diretamente em 11.140-10.730 cal anos AP a partir
de datagdo por Radiocarbono realizada em osso petroso, o mesmo elemento
anatédmico do qual o DNA foi extraido. Outras idades obtidas em dentes para este
individuo sdo muitas proximas da primeira. Trata-se, portanto, de um dos individuos
humanos mais antigos a ser datado diretamente da América do Sul (JACKSON;
MENDEZ; ASPILLAGA, 2012). Ja o outro individuo deste sitio a ser sequenciado
geneticamente é também um adulto (24-26 anos de idade ao momento do 6ébito)
masculino quase completo datado diretamente para 5.310-4.870 anos cal AP, com
base em duas idades estatisticamente indistinguiveis (POSTH et al., 2018).

Outros dois individuos antigos chilenos sdo também originarios da Patagénia,
nas proximidades do Estreito de Magalhaes, porém desta vez cedidos pela local
Universidad de Magallanes. Os mesmos foram coletados em dois sitios arqueoldgicos
datados como pertencentes ao Holoceno Médio (entre 8.000-4.000 anos AP): sitios
Punta Santa Ana-1 e Ayayema. As idades obtidas a partir da datagdo por

Radiocarbono-AMS foram calibradas para o intervalo de 7.001-7.584 anos AP, para o



41

primeiro sitio, e de 5308-4.933 anos AP, para o segundo. A primeiro sitio se trata de
concheiro multicomponencial, enquanto o segundo € uma caverna localizado na /sla
Madre de Dios. Analises bioantropoldgicas realizadas a partir de caracteristicas
craniais e pélvicas do primeiro individuo indicam que os remanescentes pertencem a
uma pessoa do sexo feminino e adulta (35-50 anos de idade ao momento do o6bito).
Ja os remanescentes osteoldgicos do segundo individuo, encontrados na superficie
da caverna, demonstram que os mesmos pertencem a um individuo do sexo masculino
adulto (também de 35-50 anos de idade no momento da morte), e embora estejam
incompletos, a condicdo de conservacdao do mesmo mostrava-se propicia para o
sequenciamento genético. Assume-se que ambos o0s individuos possam ter
correspondido a cagadores-coletores marinhos pioneiros na regiao da Terra do Fogo
chilena (MORENO-MAYAR et al., 2018a).

O sitio Conchali, localizado dentro dos limites da capital Santiago, foi
identificado durante obras urbanas, quando remanescentes 6sseos de dois individuos
humanos (o primeiro de aproximadamente 600 anos cal AP; e o segundo de
aproximadamente 830 anos cal AP) foram evidenciados. Ambos os individuos sédo do
sexo masculinos e seus remanescentes demonstram uma boa condicdo de
preservacado, embora nao tenha sido identificada uma associacéo direta dos mesmos
com qualquer outro material arqueolégico. Ambos os individuos foram sequenciados
geneticamente (POSTH et al., 2018).

O individuo Chinchorro é originario de Arica e foi escavado em 1990. Trata-se
de uma das mumias que foram encontradas em um enterramento proximo ao nivel da
superficie do sitio arqueoldgico de mesmo nome. O registro arqueoldgico indica que,
antes de serem sepultados, todos os individuos foram desarticulados, reagrupados e
mumificados artificialmente antes de serem inumados. O individuo aqui analisado é
do sexo feminino e possuia mais de 25 anos de idade ao momento da morte. A mesma
foi datada diretamente em aproximadamente 5.800 anos AP por datagao
radiocarbdnica de uma amostra de cabelo. Para o sequenciamento do DNA foram
utilizadas amostras ésseas da mumia (RAGHAVAN et al., 2015).

Por fim, o sitio Pica Ocho é um cemitério — que possui data¢gdes que partem do
ano 900 a 1450 da Era Comum — localizado no oasis de Pica-Matilla, no Deserto de
Atacama, a 1.350 m de altitude. Embora o sitio esteja localizado a aproximadamente

90 km da costa, evidéncias arqueoldgicas desse cemitério sugerem conexdes entre o
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oasis e regides costeiras. Um individuo evidenciado neste sitio foi sequenciado
geneticamente (POSTH et al., 2018).
Uma visao geral de todas as amostras oriundas do Chile pode ser observada a

seqguir (Tabela 5).

Tabela 5 — Dados dos individuos antigos provenientes do Chile

Individuo Sitio Datacao (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
MA575 N/A N/A Raghavan et al., 2015
MAS577 N/A N/A Raghavan et al., 2015
Nré66 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: autoria propria (2020).

2.6 ESTADOS UNIDOS DA AMERICA

Os individuos antigos sequenciados e oriundos dos EUA foram evidenciados
em sitios arqueoldgicos existentes em seis Estados localizados em diversas regides
do Pais: Alasca (AK), California (CA), Montana (MT), Nevada (NV), Pensilvania (PA)
e Washington (WA) (RASMUSSEN et al., 2014; 2015; LINDO et al., 2017; MORENO-
MAYAR et al., 2018a; 2018b; SCHEIB et al., 2018; FLEGONTOV et al., 2019).

Do Alasca, regido de relevancia impar nesta pesquisa e que nao possui ligagao
terrestre com o resto do Pais — podendo muito bem ser considerado aqui como um
territério a parte — foram sequenciados 19 individuos provenientes de 8 sitios: Chaluka
Midden (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).
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Do Chaluka Midden, uma profunda estrumeira na ilha Umnak, adjacente a vila
contemporanea de Nikolski, quatro individuos (trés dos sexo biolégico masculino e um
do feminino, de acordo com dados genéticos) foram sequenciados e datados, exibindo
uma faixa de idade de 702 a 2.305 anos cal AP. Tratar-se-iam de individuos
representativos de populagdes precoces Pré- ou Paleoaleutas (3.600 a 300 anos cal
AP) que apresentavam uma morfologia dicrocranica e sepultamentos por inumagao.
As amostras 6sseas destes individuos foram selecionadas de colegcbes do Instituto
Smithsonian, tendo sido escavadas no final da década de 1930 (FLEGONTOV et al.,
2019).

No sitio On Your Knees Cave, uma caverna localizada no norte da llha do
Principe de Gales, foram evidenciados os remanescentes 6sseos do individuo
conhecido como Shuka Kaa que datam de aproximadamente 9.200+£50 anos AP. A
distribuicdo espacial dos remanescentes 6sseos dentro da caverna sugere que o
individuo ndo foi intencionalmente enterrado, mas sim depositado ou reposicionado
na caverna, possivelmente como resultado de morte acidental e agentes tafonédmicos
poOs-deposicionais. A analise do colageno 0sseo deste individuo revelou uma dieta de
longo prazo de alimentos marinhos, com pouco sustento derivado de fontes terrestres.
Ferramentas liticas foram encontradas no mesmo nivel estratigrafico dos
remanescentes humanos, mas ndo diretamente associadas ao individuo, e foram
fabricadas com materiais originarios de ilhas préximas, e pelo menos uma fonte
proveniente do continente. Essa evidéncia sugere que a populagao associada a Shuka
Kaa compreendia navegadores costeiros adaptados para o mar e que participaram de
redes comerciais estabelecidas entre ilhas adjacentes e o continente (LINDO et al.,
2017).

A Ship Rock Island esta localizada a nordeste da ilha Umnak. O unico individuo
deste sitio foi identificado como do sexo biolégico masculino e possuidor de uma idade
de 749 anos cal AP. O sitio também esta associado a uma populagao existente desde
800/900 anos cal AP em diante, possuidora de uma morfologia braquicraniana e
praticantes de sepultamentos envolvendo mumificacdo. A mesma também seria
composta pelos ancestrais imediatos das popula¢des Aleutas modernas, que haviam
substituido uma populagao anterior de Pré- ou Paleoaleutas ha cerca de um milénio
atras. A amostra 6ssea deste individuo também foi selecionada de cole¢do do Instituto
Smithsonian, tendo sido também escavada no final da década de 1930 (FLEGONTOV
et al., 2019).
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O Palm Site é um cemitério de atabascano Dena'ina (Dene) localizado em uma
praia remota e erodida de Cook Inlet, 36 km ao norte de Kenai, no Alasca. Trés
conjuntos de remanescentes humanos erodiram, mesmo que parcialmente, de um
penhasco de 4 metros de altura. Como resultado das atividades missionarias
ortodoxas russas de meados do século XIX, as praticas funerarias na regido passaram
da cremacéao para o enterro em caixdes em cemitérios ortodoxos consagrados. Os
sepultamentos em erosédo no Palm Site sado inumacodes rasas (~50 cm-1 metro abaixo
da superficie) em caixdes de madeira, n&o localizadas em cemitério ortodoxo, o que
pode representar uma pratica de sepultamento intermediaria de relativa curta duracao.
O modo unico de sepultamento (nem a cremagao, nem o enterro ortodoxo) sugerem
uma data do inicio do Século XIX. Durante esse periodo, os Dena'ina foram vitimas
de numerosas epidemias de doengas contagiosas, a mais devastadora foi a epidemia
de variola de 1838-40, durante a qual morreram metade dos Kenai Dena'ina. O
cemitério esta possivelmente associado a uma ou mais dessas epidemias, uma vez
que estes eventos requerem rapido sepultamento (SCHEIB et al., 2018).

O sitio Tochak McGrath, que é uma area atabascana (cujo nome é Tochak) nas
proximidades da eticamente miscigenada comunidade moderna de McGrath, no
sudoeste do Alasca Interior. Trés individuos foram encontrados misturados em um
contexto que nao indica sepultamento na zona ribeirinha do alto do rio Kuskokwim,
associados com remanescentes de fogueira, artefatos liticos lascados e 6sseos. Os
remanescentes humanos ndo puderam ser associados estratigraficamente as
caracteristicas da ocupacao cultural circundante. A apresentacido dos esqueletos e o
padrao de articulagdo quase completos dos individuos em depdsitos macigos de areia
sugerem que 0s mesmos morreram juntos por exposi¢ao ambiental e foram enterrados
pela sedimentagao fluvial (FLEGONTOQV et al., 2019).

O sitio Trail Creek, um conjunto de aproximadamente doze cavernas localizado
na Peninsula de Seward, a aproximadamente 25 km ao sudoeste de Deering. As
cavernas foram descobertas em 1928 por residentes de Deering. As cavernas 2 e 9
foram entdo escavadas mais minuciosamente em 1949 e 1950. Um dente humano foi
recuperado em 1949 na Camada lll da secao de 4 metros da Caverna 2 e nao foi
identificado como humano até muito tempo depois, quando foi sequenciado
geneticamente. O mesmo foi identificado como um dente incisivo central superior
esquerdo deciduo, levemente desgastado, embora a raiz ndo estivesse totalmente

formada. A borda incisal da coroa esta levemente desgastada e a formagao radicular
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nao esta completa. A formacao radicular do incisivo central superior € completada
aproximadamente aos 2,5 anos de idade (ALQAHTANI; HECTOR; LIVERSIDGE,
2010). Devido ao fato de a formacgao radicular ndo estar concluida, em vez de a raiz
ser reabsorvida antes de ser descartada, pode-se presumir que 0 mesmo pertencia a
uma crianga que morreu enquanto o dente ainda estava em seu devido local. Portanto,
presume-se que essa crianga morreu com aproximadamente 1,5 ano de idade. O sexo
da crianga nao pode ser avaliado positivamente a partir do tamanho ou da forma do
dente. O dente humano foi diretamente datado por radiocarbono, produzindo uma
idade calibrada de 9.020 anos AP (MORENO-MAYAR et al., 2018a).

O sitio Warm Cave esta localizado em Kagamil, imediatamente a oeste da ilha
Umnak. O sitio esta associado a uma populagao existente desde 800/900 anos cal AP
em diante, possuidora de uma morfologia braquicraniana e praticantes de
sepultamentos envolvendo mumificagcdo. A mesma seria composta pelos ancestrais
imediatos das populacdes Aleutas modernas, que haviam substituido uma populacao
anterior de Pré- ou Paleoaleutas ha cerca de um milénio atras. Geneticamente, dos
seis individuos evidenciados neste sitio, trés seriam masculinos e trés femininos. Os
mesmos possuem uma cronologia calibrada de 479 a 596 anos AP. As amostras
Osseas destes individuos também foram selecionadas de colecbes do Instituto
Smithsonian, tendo sido escavadas também no final da década de 1930
(FLEGONTOV et al., 2019).

Por ultimo no Alasca, os remanescentes 6sseos de dois bebés, individuos USR
1 e 2, foram recuperados de uma cova no sitio Upward Sun River (USR), localizado
no vale do rio Tanana, no centro do Alasca. Os dois individuos foram nomeados
Xach'itee'aanenh t'eede gaay ou “nascer do sol” (USR1) e Yetkaanenh t'eede gaay ou
“crepusculo do amanhecer” (USR2) pela comunidade indigena local. Os bebés foram
descobertos em uma cova em meio a um lodo macigo a aproximadamente 160-170
cm abaixo da superficie. O disturbio pds-deposicional é interpretado como minimo. Os
dois bebés estavam dentro de um elemento residencial no Componente 3 do sitio, que
data da transicéo do Pleistoceno terminal ao Holoceno. Com base nas dimensdes dos
elementos 6sseos diagnodstico e no desenvolvimento da coroa decidua, o individuo 1
morreu com 6 a 12 semanas de vida e o individuo 2 morreu com mais de 30 semanas
pré-natais. As analises morfologicas e genéticas confirmam que os dois individuos sao
do sexo feminino. Os resultados da analise das caracteristicas morfolégicas dentarias

indicam que o individuo 1 possui afinidade com populagdes nativo-americanas. Os
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individuos associados ao Componente 3 da USR fazem parte de uma tradi¢cao cultural
material difundida que se estende por grande parte do noroeste da América do Norte
(MORENO-MAYAR et al., 2018b).

Ja da Califérnia, na costa do Pacifico dos EUA, foram sequenciados 65
individuos antigos, o maior numero entre todos os Estados do Pais — e até mais do
que qualquer outro pais incluido nesta pesquisa —, provenientes 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 Tuupentak (1). Este ultimo € uma grande vila ancestral do povo nativo-
americano Ohlone/Costanoan, intensivamente ocupada desde 685 anos cal AP,
associada a um cemitério situado ao longo do riacho Alameda — onde as amostras
foram coletadas — no sudeste da Baia de San Francisco. Os sitios nas ilhas do Canal
da Califérnia (San Clemente, San Miguel, San Nicolas, Santa Catalina e Santa Cruz)
fornecem evidéncias de substancial habitacdo e incluem extensos concheiros. A
maioria das amostras de San Nicolas, em especifico, provém do extremo oeste da
ilha, o unico local com fontes de agua doce. Dados isotopicos indicam que a dieta local
era focada em recursos marinhos, e que a mesma nao teria variado consideravelmente
ao longo dos conhecidos 8.000 anos de ocupagao. Os ilhéus estavam relativamente
isolados do continente e possivelmente de outras ilhas, no entanto ha evidéncias da
existéncia de duas ocupacgdes distintas em San Nicolas ao longo do tempo. As
amostras dos demais sitios estavam sob curadoria do American Museum of Natural
History e seus dados contextuais sdo escassos (SCHEIB et al., 2018).

Do estado de Montana, apenas um unico individuo antigo foi sequenciado
geneticamente. Trata-se do também unico sepultamento conhecido associado a
cultura Clovis, evidenciado no sitio Anzick em 1968. La, em associacéo direta com os
remanescentes parcialmente fragmentarios de uma crianga (Anzick-1), também foram
encontradas cerca de 100 ferramentas liticas e 15 fragmentos de ferramentas ésseas
(pelo menos uma produzida a partir de remanescente 6sseo de alce) que sao
tecnologicamente consistentes com artefatos do complexo Clovis. Os remanescentes
humanos foram encontrados diretamente abaixo dos citados artefatos e cobertos com
ocre vermelho. Um osso do esqueleto foi datado diretamente por radiocarbono
obtendo-se uma idade entre 12.707-12.556 anos cal AP, proximo ao final do periodo
de Clovis (RASMUSSEN et al., 2014).
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Do Nevada, Estado vizinho a Califérnia, foram sequenciados 6 individuos
antigos provenientes de 2 sitios: Lovelock Cave (4) e Spirit Cave (2). A Lovelock Cave
esta localizada em uma formacéao de calcario no condado de Churchill, no centro-oeste
do Estado. Ele esta situado a beira do lago Humboldt, um lago intermitente que ocupa
uma parte da area do pleistocénico lago Lahontan, que ajudou a formar a propria
caverna. Escavagdes arqueoldgicas e esforgos de salvamento foram realizados no
sitio em 3 momentos: 1912, 1929 e na década de 1960. O local produziu uma
abundancia de vestigios arqueoldgicos (estimados em mais de 20.000 espécimes). No
geral, estima-se que 45 individuos humanos foram inumados na caverna. Os
individuos sequenciados eram adultos e foram diretamente datados por radiocarbono
como pertencentes ao Holoceno Final. Ja a Spirit Cave € um pequeno abrigo sob rocha
localizado no mesmo condado, porém ao norte do leito seco do lago Lahontan. O sitio
foi investigado pela primeira vez em 1940, quando remanescentes 6sseos de dois
individuos, embrulhados em esteiras de tecido de junco, foram evidenciados. Os
sepultamentos foram realizados um em cima do outro. O sepultamento superior
(AHUR770c) continha relativamente poucos ossos desarticulados de uma mulher
adulta. O esqueleto do individuo inferior (AHUR2064) estava praticamente completo e
parcialmente mumificado, e incluia cabelos, mocassins de couro, um cobertor de pele
de coelho e, no intestino, os restos da ultima refeicdo consumida. O mesmo era um
homem adulto, talvez com 4515 anos de idade a época da morte. A datagao por
Radiocarbono dos individuos indica que os mesmos pertengam ao inicio do Holoceno.
Uma comparacdo dos cranios de Spirit Cave com uma base de dados mundial de
medi¢des craniométricas posicionou estes individuos fora do alcance de qualquer
populacdo moderna, mas aquelas as quais eles estavam mais proximos incluiam
europeus (Nordicos e Zalavar) e, em particular, os Ainu. Os cranios ndo eram muito
semelhantes aos de nenhum nativo americano moderno. Os mesmos provaram ser
parte de um conjunto de individuos antigos — incluindo o Kennewick e os de Lagoa
Santa — cujos atributos craniométricos pareciam ser suficientemente distintos para
garantir o rotulo de “Paleoamericano” e possivelmente representam uma populagéo
que chegou em migragdes mais ancestrais para as Américas (MORENO-MAYAR et
al., 2018a).

Ja a unica amostra proveniente da Pensilvania (no Nordeste dos EUA), US-14,
foi evidenciado nos arredores do Shohola Creek, um tributario do Rio Delaware, no

leste do Estado, e doado ao American Museum of Natural History na década de 1960.
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Trata-se de um Individuo culturalmente nao identificavel, cujo contexto arqueoldgico é
escasso (SCHEIB et al., 2018).

O dltimo individuo sequenciado proveniente dos EUA, o Kennewick Man, foi
descoberto inadvertidamente em julho de 1996 em aguas rasas ao longo da costa do
rio Columbia, nos arredores de Kennewick, estado de Washington — localizado na
costa do Pacifico, na fronteira com o Canada. Em varias idas a localidade durante o
més seguinte, foram coletados cerca de 300 elementos e fragmentos &sseos,
compreendendo no final aproximadamente 90% de um esqueleto humano masculino
adulto. A datagédo por radiocarbono do mesmo posicionou-o cronologicamente no
inicio do Holoceno. Ao que os estudos indicam, os remanescentes foram
intencionalmente inumados e erodiram pouco antes de sua descoberta. Analises
anatdmicas e morfométricas concluiram que o Kennewick Man se assemelha a
populacdes circumpacificas, particularmente os Ainu e Polinésios, embora ele tenha
certas caracteristicas morfoldgicas europeias e seja anatomicamente distinto dos
nativos americanos modernos. Esses resultados indicariam que o Kennewick Man era
descendente de uma populagédo que migrou antes e independentemente da populagao
que originou os nativos americanos modernos. (RASMUSSEN et al., 2015).

Enfim, uma visdo geral de todas as amostras oriundas dos EUA pode ser

observada a seguir (Tabela 6).

Tabela 6 — Dados dos individuos antigos provenientes dos EUA

Individuo Sitio Datacao (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., 2014

CH-01 Carpenteria, CA 1.555-1.410 Scheib et al., 2018
CR-01 Santa Cruz Island, CA 764-561 Scheib et al., 2018
CT-01 Santa Catalina Island, CA 139-Presente 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

(Continua)
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Individuo Sitio Datacgao (anos AP) Referéncia
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 San Clemente Island, CA 508-274 Scheib et al., 2018
SC-05 San Clemente Island, CA 760-561 Scheib et al., 2018
SC-06 San Clemente Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SC-07 San Clemente Island, CA N/A Scheib et al., 2018

Shuka Kaa On Your Knees Cave, AK ~10.300 Lindo et al., 2017
SM-01 San Miguel Island, CA 244-Presente Scheib et al., 2018
SM-02 San Miguel Island, CA 465-150 Scheib et al., 2018
SN-01 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-03 San Nicolas Island, CA 1.246-974 Scheib et al., 2018
SN-04 San Nicolas Island, CA 4.346-3.943 Scheib et al., 2018
SN-09 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-10 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-11 San Nicolas Island, CA 714-517 Scheib et al., 2018
SN-12 San Nicolas Island, CA 870-643 Scheib et al., 2018
SN-13 San Nicolas Island, CA 508-276 Scheib et al., 2018
SN-15 San Nicolas Island, CA 1.491-1.252 Scheib et al., 2018
SN-16 San Nicolas Island, CA 650-510 Scheib et al., 2018
SN-17 San Nicolas Island, CA 4.774-4.342 Scheib et al., 2018

(Continua)
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Individuo Sitio Datacgao (anos AP) Referéncia
SN-20 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-25 San Nicolas Island, CA 3.868-3.514 Scheib et al., 2018
SN-31 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-32 San Nicolas Island, CA 4.561-4.156 Scheib et al., 2018
SN-37 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-38 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-39 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-40 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-41 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-43 San Nicolas Island, CA 2.202-1.888 Scheib et al., 2018
SN-44 San Nicolas Island, CA 4.819-4.450 Scheib et al., 2018
SN-45 San Nicolas Island, CA N/A Scheib et al., 2018
SN-48 San Nicolas Island, CA 4.073-3.697 Scheib et al., 2018
SN-50 San Nicolas Island, CA 1.126-826 Scheib et al., 2018
SN-51 San Nicolas Island, CA 1.171-888 Scheib et al., 2018
SN-52 San Nicolas Island, CA 634-414 Scheib et al., 2018
SN-53 San Nicolas Island, CA 427-134 Scheib ef al., 2018
SN-54 San Nicolas Island, CA 3.960x70 Scheib et al., 2018
SN-55 San Nicolas Island, CA 4.410+£100 Scheib et al., 2018
SN-56 San Nicolas Island, CA 4.410+£100 Scheib et al., 2018
SN-57 San Nicolas Island, CA 4.410+£100 Scheib et al., 2018
SN-58 San Nicolas Island, CA 4.410+£100 Scheib et al., 2018
SN-59 San Nicolas Island, CA 4.430+£30 Scheib et al., 2018
SN-60 San Nicolas Island, CA 3.960x70 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: autoria propria (2020).

2.7 GROENLANDIA

Do unico individuo groenlandés ja sequenciado somente se tem conhecimento

da existéncia de um tufo de cabelos que foi escavado em 1986 em Qeqgertasussuk

(Qt), um sitio da Cultura Saqqaq, localizado na parte mais meridional da Baia de Disko,

no oeste do Pais. Devido a ocorréncia de permafrost, o sitio Qt permite excelente

preservagao organica, sendo o unico sitio Paleoesquimd a demonstrar preservagao

de materiais organicos como madeira, pele, cabelos e barbas. O sitio, no entanto, nao

contém vestigios de culturas esquimo posteriores (como os Dorset ou os Thule), sendo

0 Unico sitio da cultura Saqgaqg onde remanescentes humanos foram coletados. O tufo

de cabelo sequenciado foi encontrado embebido no permafrost, adjacente a um créanio

de rena, a aproximadamente 40 centimetros abaixo da superficie atual. A amostra
possui uma idade aproximada de 4.000 anos AP (RASMUSSEN et al., 2010).
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2.8 MEXICO

Os 11 individuos humanos antigos sequenciados oriundos do México foram
evidenciados em 5 sitios arqueoldgicos: Comondu (1 individuo), LC-218 (1), Iron
Springs (1), Piedra Gorda (6) e Sierra Tarahumara (2) (RAGHAVAN et al., 2015;
SCHEIB et al., 2018).

Os sitios arqueoldgicos Piedra Gorda e Sierra Tarahamura sao associados aos
povos Pericues. Os Pericues ocuparam a ponta sul da peninsula de Baja California,
no México, e foram extintos ha aproximadamente 200 anos. Argumenta-se que eles
sdo um grupo de 'paleoamericanos', devido a sua forma craniana distinta. Tratam-se
de povos associados a cultura Las Palmas, que teria existido entre 800 e 300 anos
AP. Todas as amostras de ossos e dentes de Pericues foram coletadas no Museu
Nacional de Antropologia — incluindo as de duas mumias da Sierra Tarahumara, sitio
localizado no norte do México. O sitio de Piedra Gorda esta localizado no sul da
peninsula de Baja California (RAGHAVAN et al., 2015).

As amostras dos demais sitios estavam sob curadoria do American Museum of
Natural History e seus dados contextuais sdo escassos (SCHEIB et al., 2018).

Nao ha dados cronoldgicos diretos para nenhuma das amostras evidenciadas

no México. Uma visao geral das mesmas pode ser observada abaixo (Tabela 7).

Tabela 7 — Dados dos individuos antigos provenientes do México

Individuo Sitio Referéncia
B-03 LC-218 Scheib et al., 2018
B-04 Comondu Scheib et al., 2018
BC23 Piedra Gorda Raghavan et al., 2015
BC25 Piedra Gorda Raghavan et al., 2015
BC27 Piedra Gorda Raghavan et al., 2015
BC28 Piedra Gorda Raghavan et al., 2015
BC29 Piedra Gorda Raghavan et al., 2015
BC30 Piedra Gorda Raghavan et al., 2015

F9 Sierra Tarahumara Raghavan et al., 2015
MOM®6 Sierra Tarahumara Raghavan et al., 2015
MX-01 Iron Springs Scheib et al., 2018

Fonte: autoria propria (2020).

2.9 PERU

Os 15 individuos antigos evidenciados no Peru que foram sequenciados

geneticamente sao provenientes de 7 sitios arqueoldgicos (Quadro 7): Botigiriayocc (3
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individuos), Cueva Yacotogia (1), Tranca (1) e Huayuncalla (1), em Laramate;
Cuncaicha (3); La Galgada (1); e Lauricocha (5). O sitio Botigiriayocc esta localizado
na parte alta de um planalto alongado que forma a linha diviséria entre os rios Llauta
e Laramate, e fica a cerca de 3.500 metros acima do nivel do mar, estando localizado
no meio de trés colinas. A area contém numerosos abrigos sob rocha de diferentes
dimensdes que foram utilizados para sepultamento. O periodo intermediario tardio é o
tempo de ocupacao mais provavel. Ja o Cueva Yacotogia esta localizado na margem
esquerda do rio Llauta, no Cerro Sausana, a quase 3.400 metros acima do nivel do
mar, onde ha uma série de afloramentos rochosos que compdem varias cavernas e
abrigos naturais. Dois deles foram usados especialmente para fins funerarios durante
o Horizonte Médio e o Periodo Intermediario Final. O sitio de Tranca esta localizado
na margem esquerda do rio Laramate, a 2.800 metros acima do nivel do mar, e ocupa
uma area que desce suavemente da colina Cutamalla até o rio Laramate, no setor de
Santa Maria. E um sitio de tipo residencial que inclui timulos isolados e terragos
agricolas ocupados durante o Horizonte Médio (1300-950 anos cal AP). No extremo
leste da area, ha uma estrutura funeraria de formato oval, na qual havia os
remanescentes de mais de 30 individuos. Ja o sitio de Huayuncalla esta localizado na
margem esquerda do rio Laramate, a cerca de 3.100 metros acima do nivel do mair,
ocupando mais de seis hectares com setores distintos de edificios de pedra, incluindo
gabinetes ovais/circulares e quadrangulares e estruturas funerarias. O local foi
ocupado durante o periodo tardio dos Paracas, o periodo médio dos Nasca e a era de
Wari. No ponto mais alto do sitio, existem dois gabinetes circulares cercados por um
gabinete retangular; esses eram recintos funerarios importantes. Em um nivel mais
baixo, do lado norte, existem trés estruturas funerarias (conhecidas como kuntis), duas
retangulares e uma oval, localizadas uma ao lado da outra. Todas as estruturas
funerarias entraram em colapso com o passar do tempo. (POSTH et al., 2018).

O abrigo sob rocha Cuncaicha (localizado a 4.480 metros acima do nivel do
mar) € o sitio do Pleistoceno Terminal mais antigo e bem datado dos Andes
(RADEMAKER et al., 2014). Investigacbes arqueoldgicas documentaram uma
ocupacgao residencial episddica por cacadores-coletores a partir de 12.500-12.000
anos cal AP. Em torno de 9.000 anos atras, o local também se tornou um cemitério
onde cacadores-coletores e, posteriormente, pastores, enterravam seus mortos.
Episédios de ocupagao alternaram com episddios de sepultamento até o Holoceno
tardio (CHALA-ALDANA et al., 2018).
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La Galgada era um sitio cerimonial e administrativo localizado nas terras altas
do norte do Peru, mais precisamente no departamento de Ancash, datado do periodo
arcaico e inicial tardio (4.700-3.500 anos cal AP) e associado a tradi¢cao religiosa
Kotosh. O sitio encontra-se a uma altitude relativamente baixa, de 1.100 metros acima
do nivel do mar, no desfiladeiro de Tablachaca, as margens do rio com 0 mesmo
nome. O local € dominado por arquitetura de pedra monumental, incluindo camaras
de pedra, das quais algumas foram usadas para inumacoes (GRIEDER et al., 1988).

Por fim, o sitio Lauricocha € um abrigo sob rochas localizado na provincia de
Huanuco a 4.050 metros acima do nivel do mar, perto do lago Lauricocha e da
nascente do rio Marafdn. O local foi escavado em varias campanhas entre 1958 e o
inicio da década de 1960 e revelou remanescentes O0sseos incompletos de 11
individuos humanos (8 adultos, 3 subadultos). Reinvestigagdes dos remanescentes
0sseos revelaram que as inumacgdes nao sao todas contemporaneas e que as datas
dos sepultamentos variam desde o inicio do Periodo Arcaico (8.600 anos cal AP) até
o Inicial (3.500 anos cal AP) (FEHREN-SCHMITZ et al., 2015).

Uma visdo geral das amostras do Peru pode ser observada abaixo (Tabela 8).

Tabela 8 — Dados dos individuos antigos provenientes do Peru

Individuo Sitio Datacao (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
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

Fonte: autoria propria (2020).

2.10 O CONTEXTO AMBIENTAL DA BERINGIA NOS ULTIMOS 30 MIL ANOS

Durante o Ultimo Maximo Glacial (UMG), grandes porgdes dos oceanos

estavam acumuladas em geleiras continentais. Com isso, 0 volume de agua nos
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oceanos diminuiu proporcionalmente, resultando em uma redugéao global do nivel do
mar. Esta variagao no nivel do mar ao longo dos ultimos milénios pode ser confirmada
a partir de analises isotdpicas de amostras provenientes de regides marinhas
profundas, da datagao de plataformas continentais e de analises de iguais naturezas
de calotas polares contemporaneas. A queda global do nivel do mar durante o UMG,
que teria comegado em torno de 30 ka AP, criou entdo a Beringia, que voltaria a ser
submersa com o posterior aumento do nivel do mar apés o UMG. Estima-se que este
evento de submersao teria ocorrido em torno de 11 ka AP (BRIGHAM-GRETTE et al.,
2004).

O advento do UMG propiciou a expansao de geleiras até entao restritas as mais
elevadas latitudes do Hemisfério Norte e aos topos de montanhas e alpes, criando
assim grandes lengois de gelo de tamanhos continentais que poderiam se configurar
como um impedimento de possiveis rotas de migragdo através da Beringia. Ha
aproximadamente 21 ka AP, os maiores lengois de gelo da América do Norte teriam
se unido a leste das Rocky Mountains, fechando uma possivel rota de migragao para
o centro do continente (MANDRYK et al., 2001).

Mais préoximo do litoral do Pacifico, geleiras alpinas ao longo das faixas
costeiras do Alasca isolaram a Beringia do Continente Americano. No entanto, as
mesmas passariam a recuar a partir de 19 ka AP (BLAISE; CLAGUE; MATHEWES,
1990) enquanto que as grandes calotas polares continentais unificadas ainda se
expandiam em dire¢do ao centro da América do Norte (BOOTH et al., 2003).

A costa da Beringia veio a se tornar totalmente livre de gelo por volta de 15 ka
AP (MANDRYK et al., 2001), processo que comegou a proporcionar uma ligagao entre
a regiéo e a costa do Pacifico norte-americana em torno de 17.000 ka AP (MISARTI
et al., 2012). A posterior ligagédo entre a costa do Pacifico e o interior da América do
Norte teria ocorrido entédo entre 13 e 12 ka AP (MANDRYK et al., 2001).

Ja na Asia, mais precisamente no leste da Sibéria, a glaciacdo que 14 ocorreu
durante o UMG limitou-se a glaciares alpinos e em cadeias montanhosas, nao
bloqueando assim o0 acesso entre a Sibéria e a Beringia, apesar de que o clima ali
oscilava entre condicdes proximas as atuais e periodos de temperaturas ainda mais
baixas. Ciclos mais quentes na Sibéria anteriores ao UGM propiciaram o advento de
grandes hordas de megafauna. Analises isotopicas da calota polar da Groenlandia

sugere que esses ciclos surgiram ha aproximadamente 45 ka AP e duravam de
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centenas a até 2 mil anos, e teriam desaparecido em torno de 32 ka AP. (BRIGHAM-
GRETTE et al., 2004).

Analises de pdlen na Beringia demonstram uma mudanga marcante de pdlens
de arbusto para pédlens de ervas antes de 26 ka AP, enquanto a tundra de ervas
substituia a floresta boreal e a estepe arbustiva na medida em que o UMG se instalava.
Analises de polen do lado do Alasca demonstram uma transi¢cao de volta para floresta
boreal/estepe arbustiva ainda antes do fim do UMG, o que sugere um episddio de
reaquecimento que permitiu a colonizagao florestal do Alasca de modo muito
semelhante ao ocorrido no lado siberiano — com a presenga de hordas de megafauna.
Diversos grupos de megafauna, embora ndo necessariamente tdo abundantes como
na Sibéria, estavam presentes na América do Norte. Em muito devido a tundra de
ervas que foi dominante durante o UMG, devido as condi¢gdes climaticas
majoritariamente frias e secas (CLAGUE; MATHEWES; AGER, 2004).

Ja os ambientes costeiros junto ao Pacifico durante o UMG foram um pouco
mais complexos. O nivel do mar rebaixado expés a plataforma continental para formar
uma planicie costeira que, embora fosse em grande parte coberta por geleiras,
possuia uma série de refugios que suportaram a vida de mamiferos terrestres. Dados
palinolégicos indicam que a vegetacdo presente nestes refugios era composta
principalmente por tundra de ervas com arbustos em areas nao cobertas pelos
glaciares, com alguma presenca de floresta boreal em dire¢gédo ao atual Norte dos EUA.
A partir de registros fosseis é possivel afirmar também que o ambiente marinho
costeiro continuou produtivo durante o UMG: as algas marinhas altamente abundantes
na regiao podem ter sido uma atragao para a migracao costeira (ERLANDSON et al.,
2007; ERLANDSON; BRAJE, 2011).

Por volta de 12 ka AP, com o aumento das temperaturas na regido, se deu a
substituicdo da tundra de ervas/arbustiva por florestas de coniferas. Além disso, os
lengdis de gelo continentais do interior da América do Norte recuavam, ainda que mais
lentamente do que os glaciares costeiros do Pacifico. Assim, a abertura de um
corredor livre de gelo no interior ndo teria ocorrido antes de 13 a 12 ka AP. O ambiente
inicial dentro deste corredor era dominado pelo fluxo glacial e por agua derretida, com
a formacao de lagos represados pelo gelo e inundagdes periddicas provocadas pelo
seu derretimento. A produtividade biolégica neste cenario constantemente modificado

foi adquirida lentamente, o que eventualmente propiciou a viabilidade do uso do
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corredor livre de gelo como rota de migragdo humana em torno de 11 ka AP
(MANDRYK et al., 2001; BRIGHAM-GRETTE et al., 2004).

Levando em consideracdo os contextos arqueoldgicos apresentados
anteriormente — de algumas amostras mais antigas do que 10 ka AP evidenciadas na
América do Sul — a teoria sobre o corredor livre de gelo parece nao explicar a presencga
de populagdes humanas nas regides austrais do continente americano em um periodo
muito semelhante ao da viabilizagdo do referido corredor.

Considera-se aqui, portanto, a utilizagdo de outras rotas para esta migragao
humana no sentido Norte-Sul que ndo seja pelo interior da América do Norte; como
por via costeira junto ao Pacifico, que ja estava livre do gelo alguns milénios antes e
ja era ocupado por hordas de megafauna que serviam de alimento para as populag¢des
humanas que por ali se locomoviam.

Evidentemente, idades muito antigas na América do Sul também deixam
margem para o surgimento de hipoteses migratérias que nédo necessariamente

envolvem a Beringia e nem um sentido Norte-Sul.
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3 METODO

Como ja denunciado pelo titulo deste trabalho, sera aqui empregada
metodologicamente uma abordagem arqueogenética para o estudo das
paleomigragées ocorridas na América e que culminaram na total e posterior
colonizacédo do Continente.

Arqueogenética € um termo cunhado e introduzido por Colin Renfrew que pode
ser definido como uma disciplina que estuda o passado humano a partir do emprego
de técnicas da area de Genética Molecular (RENFREW, 2001; RENFREW,; BAHN,
2005), ou seja, a partir da extragao de material genético de um vestigio 6sseo humano
e arqueoldgico, sao buscadas informacdes que possibilitem uma aproximacido a
historia de vida do individuo sob estudo.

A partir de tal analise €& possivel se chegar a respectiva ancestralidade
biogeografica daquele vestigio/individuo, ou até mesmo a possiveis relagbes de
parentesco entre diferentes individuos, além de permitir a identificagdo de possiveis
agentes patogénicos microscopicos (como virus e bactérias) causadores de suas
respectivas mortes (HERRMANN; HUMMEL, 1994; HUMMEL, 2007).

A extragdo e analise de material genético de ossos arqueoldgicos, o chamado
“DNA antigo” (aDNA, ancient DNA), tém se tornado nos ultimos anos* um método de
uso comum na Europa e na América do Norte para a resolugdo de problemas
cientificos concernentes a paleomigragdes (SANTOS, 2008), paleopatologias e a
propria evolucdo humana, assim como para complementar a analise das
caracteristicas osteologicas (morfométricas) de um determinado esqueleto ou
remanescente 0sseo — geralmente levando a conclusbes ainda mais precisas
(HERRMANN; HUMMEL, 1994; HUMMEL, 2003; 2007; PETRAGLIA et al., 2012),
como também podera ser observado mais adiante. Nacionalmente, no entanto, tal
abordagem tem sido geralmente apropriada por outras ciéncias que nao a Arqueologia

(FREITAS, 2001; 2002; 2006). E é isso que se empreende mudar com esta pesquisa.

4 Desde 1984, quando comegaram a se noticiar as primeiras extragbes bem-sucedidas de aDNA: de
uma mumia egipcia de aproximadamente 2.500 anos e de um Quagga (espécie de animal, semelhante
a zebra, ja extinta) (HIGUCHI et al., 1984; PAABO, 1985).
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Levando em consideragao todas as informagdes expostas até aqui, é evidente
que serao analisados 2 aspectos principais (que podem ser considerados, também,
conceitos®) de todo o contexto anteriormente apresentado:

a) Ancestralidades biogeogréficas; e

b) Cronologias absolutas.

Dar-se-a aqui entdo uma breve apresentacido destes conceitos.

3.1 ANCESTRALIDADE BIOGEOGRAFICA

Nos ultimos anos, estudos que envolvem a estimacdo de ancestralidade tém
sido pratica comum no meio arqueoldgico (DIRKMAAT et al., 2008; DIRKMAAT;
CABO, 2012; SOLARI; MARTIN; SILVA, 2016; SILVA; GHETTI; SANTOS, 2016).
Trata-se de um conceito e variavel advindo das ciéncias forenses, onde possui lugar
de destaque® na tarefa de se caracterizar (ou até mesmo identificar) — na forma de
perfil biolégico — remanescentes humanos encontrados em contextos desta natureza
(BIRX, 2010; ISCAN; STEYN, 2013).

O conceito de ancestralidade é dificiimente definido nos trabalhos que o
abordam, tratado quase como um axioma, ndo parecendo ser necessaria a sua
definicdo, talvez por ser considerada o6bvia, ou muito pelo contrario: por ser
problematica (BIRX, 2010). No entanto, os autores que o empregam oferecem alguns
indicios de como parecem pensar tal conceito.

Adams (2007, p. 43) sugere que “geralmente, antropdlogos forenses tendem a
classificar individuos em trés grupos principais: Caucasoide ou branco/europeu;
Negroide, ou preto/africano; e Mongoloide, ou nativo americano/asiatico” e prossegue

afirmando de forma contundente que “a melhor area para estimar raca’/ancestralidade

® Bunge (2004, p. 66) afirma que “do ponto de vista metodologico, os conceitos sdo instrumentos
utilizados para distinguir entidades e agrupa-las; eles nos permitem realizar andlises e sinteses
conceituais e empiricas”, ou seja, de forma resumida, os conceitos seriam, portanto, ferramentas de
anadlise. E é assim que os mesmos sao aqui tratados.

8 Forma o denominado “Big Four” juntamente com as estimacgdes de sexo bioldgico, idade e estatura
do individuo analisado — as quais seriam as principais e primordiais informacdes do perfil bioldgico
(ADAMS, 2007, p. 31).

7 Ainda que o conceito de raga seja amplamente utilizado na atualidade pelos profissionais das ciéncias
forenses — nomeadamente, antropdlogos forenses —, Hiernaux (1964 apud SAUER, 1992, p. 107) afirma
que “a partir de qualquer ponto de vista que alguém aborde a questado da aplicabilidade do conceito de
raca para a humanidade, as modalidades de variabilidade humana parecem tado distante daquelas
exigidas para uma classificacdo coerente que o conceito deve ser considerado como de uso muito
limitado (...) desmembrar a humanidade em ragas como uma aproximagao conveniente requer tamanha
distor¢do dos fatos que qualquer utilidade desaparece”. Neste sentido, Iscan e Steyn (2013, p. 195)
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€ a partir do cranio, especialmente os ossos do rosto”. Os trés grupos trazidos por
Adams referenciam a proposigao originalmente efetuada por Krogman em 1955 das
“Trés Principais Ragas® Humanas” (KROGMAN, 1955; ISCAN; STEYN, 2013). Em seu
trabalho, Krogman propunha a distingdo destas trés “racas” — onde a Caucasoide era
ainda subdividida em Noérdica, Alpina e Mediterranea — mediante observacao e analise

de caracteristicas morfologicas craniofaciais (Tabela 9) (KROGMAN, 1962).

Tabela 9 — Descri¢cao Estereotipica dos Tracos Craniofaciais das “Trés Principais

Racas Humanas” de Krogman

Caucasoide
Dimensées Nérdico Alpino Mediterraneo | Negroide Mongoloide
Comprimento do Longo Curto Longo Longo Longo
cranio
Largura do Estreita Larga Estreita Estreita Larga
cranio
Altura do cranio Alta Alta Moderadamente Baixa Média
alta
Contorno Arredondado Arqueado Arredondado Plano Arqueado
Sagital
Largura da face Estreita Larga Estreita Estreita Muito larga
Altura da Face Alta Alta Moderadamente Baixa Alta
alta
Orbita Angular Arredondada Angular Retangular Arredondada
Abertura nasal Estreita Moderadamente Estreita Larga Estreita
larga
Margem nasal Aguda Aguda Aguda Canalizada Aguda
inferior
Perfil Nasal Reto Reto Reto Inclinado Reto
para baixo
Forma do palato Estreito Moderadamente Estreito Largo Moderadamente
largo largo
Impressao geral Macico, Grande, Pequeno, liso, Macico, liso, Grande, liso,
do cranio rugoso, moderadamente alongado, alongado, arredondado
alongado, rugoso, pentagondide a | comprimido,
ovoide arredondado ovoide oval

Fonte: adaptado de Iscan e Steyn (2013, p. 197).

confirmam que ha um certo consenso no meio antropolégico (fisico) de que “raca é (...) mais uma
construgdo social do que uma biolégica, apesar de ter consequéncias biolégicas generalizadas
relacionadas a unido seletiva, @ manipulagédo genética e ao racismo institucional[; e de que] se a regiao
de onde um individuo veio for estabelecida, isso ndo equivale a raga”. De forma semelhante, Sauer
(1992, p. 110) também afirma que “a maioria dos antropologos rejeitou o conceito de raga para
populagcées humanas tanto como ferramenta de pesquisa como como uma representacao valida da
diversidade biolégica”. Enquanto que Birx (2010, p. 43) pondera que “por causa da controvérsia em
torno deste tema, alguns antropdlogos forenses [ja] adotaram termos como ancestralidade, afiliagdo
cultural ou etnia em lugar de ‘raga™. Ainda que nao haja aqui concordancia com a utilizagdo dos
termos/conceitos de “afiliagdo cultural” e de “etnia” para se abordar ancestralidade bioldgica — e isto
sera abordado mais adiante —, por todos os motivos anteriormente referenciados também néo sera
tratado e/ou empregado aqui o conceito de raga.

8 Alguns anos mais tarde, o proprio Krogman recuou do uso do conceito de raga, alterando “Races”
para “Stocks” (KROGMAN, 1962, p. 190).
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De forma semelhante, Iscan e Steyn (2013) defendem que seja possivel a
identificacao de pelo menos 3 tipos de ancestralidade — Africana, Asiatica e Europeia
— a partir de analises morfologicas e métricas tanto craniofaciais quanto de outros
0ssos do esqueleto humano.

Hefner (2009), por sua vez, se utiliza dos caracteres morfoldgicos craniofaciais
presentes em multiplas populagbes americanas para segregar seus respectivos
individuos em 5 ancestralidades distintas: preto americano, branco americano,
amerindio, asiatico e hispanico. Por fim, algo semelhante é praticado por antrop6logos
forenses, como apresenta Sauer (1992), que dividem a ancestralidade Mongoloide em
duas: a amerindia e a asiatica — para além da preta e da branca. E perceptivel, ento,
que todos estes profissionais concordam que existe alguma forma de padronizagao
geografica (ISCAN; STEYN, 2013).

Apos esta breve, porém compreensiva, apresentacdo de como o conceito de
ancestralidade é trabalhado nas ciéncias forenses — e inclui-se aqui parcela
significativa do meio antropolégico e até do arqueoldgico —, € possivel se propor, de
um modo geral, uma definicdo para o0 mesmo: a ancestralidade é a estimagdo das
origens geografica, biolégica e/ou étnica (assim como a “afiliagdo cultural”’) de um
individuo baseada em suas caracteristicas morfométricas 6sseas.

A apropriacao deste aporte (proveniente das ciéncias forenses) por parte da
Arqueologia demonstra-se naturalmente logica, entdo, por dois motivos: 1) por
compartilhar do mesmo objeto de estudo — vestigios 6sseos humanos —, ainda que os
contextos possam vir a ser distintos, ou nao; e 2) por dividir semelhante curiosidade:
a “origem” do individuo estudado, ainda que para fins diferentes — de identificagao
individual para as ciéncias forenses (ADAMS, 2007; ISCAN; STEYN, 2013); e para
estudos de paleomigracao (SANTOS, 2008), por exemplo.

E notavel até aqui que pouquissimos trabalhos fagam mencdo & expressio
“biogeografia/biogeografica” — mesmo que tal ideia (a relagdo biologia-geografia)
possa ja estar implicita na definigdo proposta acima para o conceito de ancestralidade.
E isto se da pelo fato de tal expressédo ser mais comumente empregada em estudos
que envolvem outros tipos de organismos que nao o ser-humano.

Brown e Lomolino (1998, p. 3) definem Biogeografia como “a ciéncia que intenta
documentar e entender padrdes espaciais de biodiversidade. E o estudo da

distribuicdo de organismos, pretéritos e do presente, e de padrdes de variagao (...) nos
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numeros e tipos de seres vivos sobre a terra”. Entéo, por que excluir o género humano
(ou as populagées modernas) deste tipo de estudo?

Sao nos estudos de Genealogia humana que o termo composto surge. Segundo
a Sociedade Internacional de Genealogia Genética (ISOGG, International Society of
Genetic Genealogy), ancestralidade biogeografica é definida® como a estimagao das
origens geografica, biolégica e/ou étnica de um individuo baseada em analises de
DNA. E ha uma série de trabalhos nas ciéncias biolégica, médica e/ou forense que
compartilham de tal definicdo do conceito (SHRIVER; KITTLES, 2004; HALDER et al.,
2008; BOUAKAZE et al., 2009).

Comparada com a definicdo proposta para o conceito de ancestralidade
aplicado nas ciéncias forenses, o conceito de ancestralidade biogeografica proposto
pela ISOGG traz uma nova perspectiva de analise: a genética; enquanto ignora os
caracteres morfométricos. Por outro lado, a primeira definicdo ignora a perspectiva
genética em favor das analises macroscépicas. Os fins, por sua vez, sdo 0s mesmos.

Nesse caso, a aplicacdo do conceito de ancestralidade como efetuada nas
ciéncias forenses parece nao ser satisfatorio para se chegar a uma conclusdo mais
precisa acerca da origem destes individuos.

O préprio Adams (2007) realiza criticas as possibilidades de respostas que esta

definicdo do conceito de ancestralidade oferece:

Claramente, esses grupos nao abrangem a diversidade do mundo
moderno, e os esqueletos de algumas pessoas ndo se encaixam
confortavelmente nessas amplas classificagdées. Outra consideragao é
que a mesticagem é uma possibilidade. Mesticagem refere-se a uma
situagdo em que uma pessoa tem pais que se enquadram em
diferentes grupos raciais. Por exemplo, se alguém tiver uma mae
caucasoide e um pai negroide, ele ou ela provavelmente teria algumas
caracteristicas esqueléticas tipicas de ambos os grupos. (...) Muitas
das diferencas [entre os grupos] sao relativas (ADAMS, 2007, p. 43).

A definicdo do conceito de ancestralidade biogeografica apresentada pela
ISOGG, por sua vez, soa um tanto pretenciosa. Como definir etnia a partir de analises
genéticas? (e esta pergunta se estende também para as analises morfométricas).
Segundo afirma Nagel (1994, p. 153) etnia fundamenta-se sobre duas bases: “a

identidade e a cultura”. Reformula-se assim a pergunta: como, entdo, abordar estes

9 Cf. Biogeographical ancestry em ISOGG Wiki. Disponivel em:
https://isogg.org/wiki/Biogeographical_ancestry. Acesso em: 20 nov. 2018.
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dois aspectos de etnia a partir de analises genéticas? Certamente nao faz parte dos
anseios desta pesquisa pbér em pratica tal procedimento.

Frente as salientadas limitagdes de ambas definicoes, € necessario se pensar
em uma alternativa para o conceito de ancestralidade biogeografica.

Weiner (2010) defende que, para se obter a maior quantidade possivel de
informagdes do registro arqueoldgico e prover interpretagbes com o menor grau de
incerteza, o arquedlogo deve buscar realizar em sua pesquisa uma investigacao que
abarque a ambas perspectivas deste registro: a macroscopica e a microscopica,
explorando assim todas as fontes de informacéo possiveis. Concordando com tal
argumento, admite-se que esta postura deve ser empregada, portanto, para o estudo
de paleomigracbes na América a fim de se efetuar a mais compreensiva
caracterizagao possivel das mesmas.

Nesse sentido, propde-se aqui a definicdo do conceito de ancestralidade
biogeografica a ser aplicado como ferramenta de andlise neste trabalho:
ancestralidade biogeografica é a estimacao da origem geografica de um individuo a
partir de suas caracteristicas biolégicas — inclui-se, assim, ambas perspectivas, as
analises morfométricas e genéticas; e exclui-se, portanto, os anseios étnicos e/ou
culturais de tal aplicacao.

Em Arqueogenética, o conceito de Ancestralidade Biogeografica surge na forma
de outros dois conceitos que sdo empregados de maneira intercambiavel (SANTOS,
2008): Hapldtipo e Haplogrupo. Hapldtipo seria o proprio perfil genético de um
determinado individuo (GOODWIN; LINACRE; HADI, 2011). Ja Haplogrupo pode ser
definido como o simples agrupamento de individuos que compartilham um mesmo
Haplatipo, ou Haplétipos semelhantes, geralmente associado a uma regido geografica
especifica (HUMMEL, 2007). Como exemplo desta ultima afirmacdo, podem ser
citadas aqui algumas das denominagdes escolhidas pelo consércio que realizou o
Projeto 1000 Genomas (1kGP) — o maior projeto de sequenciamento genémico de
populagdes globais: Chinés Han do Sul (CHS) na Asia, Populac&o Ibérica na Espanha
(IBS) na Europa, Gambianos nas Divisdes Ocidentais da Gambia (GWD) na Africa,
Porto-riquenhos de Porto Rico (PUR) na América e Bengalis de Bangladesh (BEB) no
Sul da Asia (1000 GENOMES PROJECT CONSORTIUM et al., 2015).
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Geneticamente, os Haplétipos sao definidos por polimorfismos (SNPs, single
nucleotide polymorphisms)'® presentes na carga genética que cada individuo carrega,
geralmente herdando de seus antepassados. Quando as mesmas combinagdes de
SNPs passam a ocorrer frequentemente dentro de uma populagao, passa-se a existir
um Haplogrupo, associado ao recorte espacial o qual aquela populagdo ocupa
(BYRNES et al., 2012). E é dessa forma que se afere a ancestralidade biogeografica
de um determinado individuo.

A afericdo de ancestralidades biogeograficas mediante a classificagdo/seriagao
de Hapldétipos em Haplogrupos € constantemente empregada com sucesso em
estudos de Arqueogenética efetuados recentemente nas mais diversas regides do
globo (POSTH et al., 2019; KAMPUANSAI et al., 2020)

Usa-se portanto aqui, mesmo que minimamente, alguns fundamentos de
classificagao e tipologia, ainda que a partir de termos especificos: Haplogrupos e
Haplétipos representam as ideias de “grupos” e “tipos” trazidas originalmente ao meio
arqueolégico por profissionais hoje considerados como historico-culturalistas
(SPAULDING, 1953; FORD; STEWARD, 1954); enquanto que os SNPs seriam as
variaveis ou atributos que definiriam estes tipos e grupos. No entanto, € importante
salientar, diferentemente também de certas pretensdes historico-culturalistas, que nao
€ possivel trabalhar esta tipologia e/ou classificacdo dentro de um “quadro espaco-
tempo” (BRAINERD, 1951, p. 303), uma vez que as ancestralidades biogeograficas
ndo se limitam no tempo, j4 que estdo em constante atualizagdo'' — desde que
passaram a ser estudadas, na duas Ultimas décadas’ (SEMINO et al., 2000;
CARRACEDO, 2005; KAYSER et al., 2005; GOODWIN; LINACRE; HADI, 2011;
HUMMEL, 2007).

O que deve ser observado a partir de tal classificagéo/tipologia, entdo, sdo as
frequéncias com que diferentes ancestralidade biogeografica podem aparecer entre
os individuos analisados, uma vez que a depender destas — caso haja uma total

homogeneidade ou, pelo contrario, heterogeneidade de ancestralidades —, inferéncias

10 Qu variantes, mutagbes genéticas que afetam uma Gnica base nitrogenada (CARRACEDO, 2005).
11 Cf. Y-DNA Haplogroup Tree 2017 para acesso e visualizagéo de todas as versbes anuais, comegando
em 2006, da arvore de haplogrupos para a carga genética proveniente do cromossomo Y. Disponivel
em: https://isogg.org/tree/. Acesso em: 21 nov. 2018.

2 No entanto, é correto afirmar que esta “atualizagdo” ocorre desde o “surgimento biolégico” destas
ancestralidades ainda em periodos pré-historicos, devido as mutagdes aleatdrias que ocorreram e ainda
ocorrem no genoma humano ao longo do tempo (SANTOS, 2008; CASSIDY et al., 2016; MARTINIANO
etal., 2017).
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quanto ao periodo cronolégico de povoamento das Américas podem vir a ser
realizadas. No entanto, mesmo a simples observancia das frequéncias as quais cada
tipo de ancestralidade aparece nao permite definir, com a precisdo e a exatidao
necessaria, o recorte temporal no qual uma determinada regido do Continente foi
ocupada no passado. E isto se da porque se, hipoteticamente, houver ocorrido uma
reocupacgao posterior desta regido, as frequéncias de ancestralidades biogeograficas
sozinhas poderao levar a conclusdes enganosas (a depender das mutagdes genéticas
que ocorreram no intervalo de tempo entre as ocupagdes). Neste caso, ainda se
mostra necessaria a consideragcdo de cronologias absolutas associadas a estas

diferentes ocupacdes.

3.2 CRONOLOGIA ABSOLUTA

Dada a esséncia histérica deste oficio, o estabelecimento das cronologias de
eventos pretéritos € uma das mais importantes informagdes que podem ser
determinadas em Arqueologia. Estas cronologias podem possibilitar interpretagcoes
que visem desde a inser¢do de um achado arqueolégico em seu contexto historico,
até o encadeamento (ou sequenciamento) de acontecimentos sucessivos ocorridos ao
longo do tempo, durante o percurso da humanidade (SANTOS, 2016).

Nos ultimos anos, uma relevante quantidade de métodos para se determinar a
cronologia de vestigios arqueoldgicos foi sendo desenvolvida na medida em que era
almejado, por parte do pesquisadores deste meio, um maior rigor no estabelecimento
de cronologias — possibilitando assim a obtencédo de interpretagdes empiricamente
fundamentadas (WEINER, 2010; SANTOS, 2016). E, felizmente, este ainda continua
a ser um anseio sempre presente no meio e no oficio arqueoldégico, tdo antigo quanto
esta prépria ciéncia.

Tais métodos variam desde aplicacbes do conhecimento e de técnicas
cientificos advindos das ciéncias naturais (Fisica e Quimica, principalmente), das
engenharias e, até mesmo, da Biologia, e que provém dados que possibilitam o
estabelecimento de idades e/ou cronologias a tidas como absolutas (WEINER, 2010);
até aqueles proporcionados pelas categorizagbes sistematicas baseadas, por
exemplo, em estruturas (atributos) artisticas e/ou ornamentais presentes em um
determinado artefato (ou seja, sua tipologia), o que resulta, por sua vez, em

cronologias consideradas relativas (SANTOS, 2016). Lucas (2005) oferece uma
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melhor visualizagdo destas categorias de métodos de datagcdo comumente
empregados em Arqueologia, citando de alguns exemplos de técnicas associadas as

mesmas (Tabela 10):

Tabela 10 — Categorias de cronologias e alguns métodos para suas obtengdes

Cronologias relativas Cronologias absolutas
a) Primaria a) Histéricas

Estratigrafia Associativas

Seriagao Intrinsecas

Tipologia

b) “Cientificas”

b) Secundaria Dendrocronologia

Periodizagao Radiocarbono

(dentre outras)

Fonte: adaptado de Lucas (2005, p. 5).

Segundo Murray (1999, p. 80) cronologias absolutas podem ser definidas como
a “estimacédo de tempo” desde que “processos quimicos ou fisicos”, cujas “taxas”
podem ser medidas, comegaram”. Artioli (2010, p. 166) afirma de modo muito parecido
que a cronologia absoluta é definida pela “medig¢ao [de] uma quantidade fisica que é
proporcional ao tempo decorrido a partir de um ponto de partida especifico na historia
do material [analisado]”.

De forma semelhante, Price e Burton (2011, p. 27) parecem definir cronologias
absolutas como “medi¢cdes da idade de materiais, em anos civis antes do presente”, a
partir de “sofisticadas instrumentacao e quimica” laboratoriais. Nesse mesmo sentido,
Bahn (1996, p. 19) apresentam as expressodes “idades absolutas” e “anos civis” como
se tivessem o mesmo significado. Para Lucas (2005, p. 3) cronologia absoluta
“significa uma cronologia baseada em um quadro temporal que € independente dos
dados em estudo - tipicamente, ela é expressa através do sistema de calendario, com
datas em anos AC/DC [Antes de Cristo/Depois de Cristo] ou AP”. E uma série de
outros autores parece concordar com as definicées e significados expostos acima
(GEYH; SCHLEICHER, 1990; TAYLOR; AITKEN, 1997; HOLDAWAY, 2006;
POLLARD et al., 2007; GOFFER, 2007).

Destas definicbes para cronologia absoluta, talvez a mais satisfatéria seja a
apresentada por Lucas (2005). O conceito de cronologia absoluta a ser aplicado nesta
pesquisa pode ser definido entdo como: a estimagao de uma sequéncia de idades (em
anos civis AP) de vestigios e/ou eventos pretéritos. Tal definicado abarca, portanto, as

datagdes absolutas obtidas mediante emprego de técnicas fisico-quimicas.
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Faz-se necessario, neste momento, explicar o porqué de estar se favorecendo,
nesta pesquisa a busca por cronologias absolutas para o povoamento das Américas.
Como ja ponderado anteriormente, o emprego de alguns fundamentos tipolégicos e/ou
de seriagédo (concretizados na forma de Haplogrupos/Haplétipos e seus respectivos
atributos) neste contexto ndo garante necessariamente uma significancia temporal
como por muito tempo foi (e ainda é) ansiado no meio arqueoldgico (BRAINERD, 1951;
SPAULDING, 1953; FORD; STEWARD, 1954). Assim, ainda €& necessaria uma
aferigdo independente e absoluta de sitios arqueoldgicos pré-Contato nas Américas.

Um outro motivo para o favorecimento de métodos de cronologia absoluta é
apontado por Weiner (2010). O autor destaca a variada quantidade de técnicas de
datagao absoluta atualmente disponiveis para apropriagao do oficio arqueolégico. Tal
diversidade de técnicas possibilita que um igualmente diverso conjunto de materiais —
organicos e inorganicos — possa ser analisado para fins cronoldgicos, e em alguns
casos ha inclusive a disponibilidade de mais de uma técnica por natureza de material
(Tabela 11), o que permite o confronto de dados com a finalidade de prover a melhor

interpretacédo sobre o contexto estudado.

Tabela 11 — Visao geral das principais técnicas de datagao absoluta atualmente

disponiveis (em ordem alfabética)

Técnica Material analisado Possibilidade de resultado

Argueomagnetismo Sedimentos de paredes de Até milhares ou milhdes de anos
fornos e fluxos de lava

A partir de algumas centenas de anos

Datacao por séries de uranio  Espeleotemas e travertino até 500 Ka AP (£10%)
Madeira carbonizada, ou ndo, = Geralmente menos de 50 anos AP
Dendrocronologia com anéis de crescimento com margem de erro de +10 anos
Hidratacdo de obsidiana Obsidiana Até 100 Ka AP (£10%—15%)
Luminescéncia opticamente Sedimentos e materiais A partir de algumas centenas de anos
estimulada construtivos até 200 Ka AP (+10%—15%)
Colageno 6sseo, madeira, Até 75 Ka AP (£0,3%, na melhor das
Radiocarbono materiais carbonizados situacoes empregando AMS)
Racemizacgédo de Cascas de ovos e conchas de Até 1 milhdo de anos AP (x10%—-15%)
aminoacidos caracois terrestres
Ressonancia paramagnética  Esmalte dentério, minerais, Até 1 milhdo de anos AP (£10%-20%)
eletrbnica 0ss0s, valvas, papel
Termoluminescéncia Ferramentas de silex Até 100 Ka” AP (£10%—15%)

queimado, ceramicos
Fonte: adaptado de Weiner (2010, p. 14, 15 e 246); contanto também com dados de Polikreti e Maniatis

(2002), Polikreti e colaboradores (2004), Baffa e Kinoshita (2004) e Artioli (2010).
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Deste modo, torna-se claro que o caminho que possibilita uma mais
compreensiva, precisa e exata caracterizagao cronolégica de remanescentes 6sseos
humanos seria aquele que envolve a aplicagdao de métodos de datacdo absoluta
destes remanescentes. No entanto, € importante realizar aqui uma breve consideragao
a respeito do carater “absoluto” das técnicas “cientificas” (como trazidas no Tabela
10).

Segundo Walker (2005, p. 15) o termo “absoluto implica um nivel de exatidao e
precisdo’® que raramente, se alguma vez, serdo alcangados na realidade”. No caso
de técnicas como o Radiocarbono ou a LOE', por exemplo, Skoog, Holler e Crouch
(2007) observam que, a rigor, o unico método de medigao (e tais técnicas sdo métodos
de medicao) que pode ser completamente exato € aquele que envolve contagem.
Todas as outras medidas contém erros’® e provém apenas uma aproximagdo da
verdade, inclusive as idades consideradas como absolutas. Ou seja, mesmo na
aplicacao de datagdes absolutas, o que de fato sdo estabelecidos sao valores muito
aproximados aos reais/verdadeiros (SULLASI; AZEVEDO; PESSIS, 2009; SANTOS,
2016).

3.3 PROCEDIMENTOS TECNICOS

Uma vez que as idades absolutas para a maioria dos individuos a serem aqui
analisados ja se encontram aferidas — 148 de 219, aproximadamente 68%, sendo o
México o unico pais a ndo possuir datagbes —, nos proximos paragrafos dar-se-a
prioridade para apresentar como se da o processo de obtengdo dos dados gendémicos
que serao analisados, e como 0s mesmos serao analisados.

Na atualidade, para a obten¢do de dados gendmicos, as amostras objetos de
pesquisa sao submetidas a técnicas de Sequenciamento de Préxima Geragao (NGS,
Next-Generation Sequencing), que permitem a obtencdo de até milhdes de
sequéncias curtas — fracbes do genoma — mesmo em remanescentes

antigos/arqueologicos (LINDERHOLM, 2016). Estas milhdes de sequéncias curtas s&o

3 Neste contexto, a precisdo pode ser definida como a medida do qu&o proximo a idade obtida na
datacdo estaria da idade verdadeira (MALAINEY, 2011).

4 As duas técnicas mais indicadas para datar de forma absoluta, respectivamente, os individuos
sepultados e os proprios sepultamentos (WEINER, 2010).

5 Segundo Walker (2005, p. 15) “erros s&o inevitaveis e, portanto, inevitavelmente havera um elemento
de incerteza associado a cada determinagao de idade”.
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os dados brutos provenientes de um equipamento sequenciador, liberados na forma
de arquivos de texto no formato FASTQ.

Isto possibilita que todo o genoma de um determinado individuo possa ser
completamente “coberto” entre dezenas e centenas de vezes pelas sequéncias curtas,
diminuindo assim a probabilidades de erros na sequéncia final de cada
individuo/amostra — algo especialmente importante para estudos de DNA antigo, uma
vez que tal molécula sofre constante desgaste ao longo do tempo, apds a morte de
um organismo (a Tafonomia) (HUMMEL, 2007; MUTZENBERG et al., 2015;
LINDERHOLM, 2016; SANTOS, 2016; SANTOS; SULLASI, 2016; SULLASI et al.,
2017; SULLASI; SANTOS; SILVA, 2018).

Na Era da NGS, as tecnologias desenvolvidas pela empresa lllumina® tém
dominado o ambiente de sequenciamento gendmico, e a mesma tem-se atribuido o
fato da queda dos valores envolvidos no processo de se sequenciar um genoma inteiro
(whole genome sequencing), isto €, o sequenciamento do DNA presente tanto na
Mitocdndria quanto nos Cromossomos sexuais ou ndao (LINDERHOLM, 2016).

Todas as 219 amostras antigas que serdo aqui analisadas passaram por
processos de sequenciamento de todo o genoma. No entanto, nesta pesquisa foram
desconsiderados os dados genéticos provenientes do Cromossomo Y e da
Mitocdndria, o que € comum em estudos de (Arqueo)Genética — inclui-se aqui aqueles
ja citados neste trabalho —, e os motivos s&o bem simples:

a) O Cromossomo Y €& um cromossomo sexual, somente presente em
individuos do sexo biolégico masculino. Admite-se que dentre as amostras
analisadas nesta pesquisa haja tantos individuos do sexo biolégico feminino
quanto do masculino, por isso, ndo € prudente considerar os dados deste
cromossomo para analises comparativas (BROWN, 2002); e

b) O mtDNA é uma por¢ao do genoma humano somente passado de geragao
em geragao pelo lado materno, ou seja, todo individuo humano vivo (ou
nao) recebeu tal carga genética somente de seu respectivo gestor do sexo
biolégico feminino. Assim, tal parte do genoma somente oferece
informacdes a respeito de uma metade da ancestralidade do individuo
(PENNISI, 2001).

As porgdes restantes do Genoma Humano, Cromossomos 1 a 22 e X, a serem

analisados, estdo presentes em todos os individuos humanos e correspondem a

98,1% de toda a carga genética que uma pessoa carrega (BROWN, 2002). Desse
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modo, ndo havera prejuizo em se excluir das analises os dados genéticos
provenientes do Cromossomo Y e da Mitocéndria.

Mas nao é exatamente toda a carga genética de um individuo que sera
analisada. Uma vez que a diferenga genémica entre 2 individuos humanos € de
apenas 0.1%, — isto é, quando se comparam 2 genomas humanos, somente uma
posicao em cada 1000 de bases nitrogenadas (adenina, A; citosina, C; guanina, G; e
timina, T) é diferente entre os mesmos — em estudos de genémica s6 se consideram
para analise os SNPs, ja que analisar 99.9% de dados similares se configuraria como
desperdicio de tempo e recursos (monetarios e computacionais), principalmente frente
ao tamanho de um genoma humano: mais de 3 bilhdes de bases nitrogenadas (Figura
6). Assim, 0.1% de diferenca significa ainda mais de 3 milhdes de dados genéticos na
forma de SNPs (NAIDOO et al., 2011).

Figura 6 — Exemplificagdo de SNP (em vermelho)

...GATCTGCATCGTCGGCATTGTCATGCGCATC... (Individuo A)

...GATCTGCATCGTCGGCGTTGTCATGCGCATC... (Individuo B)

Fonte: autoria propria (2020).

Para se chegar aos SNPs é necessario realizar o mapeamento (comparagao)
dos dados brutos de sequenciamento (os dados do arquivo FASTQ) de cada individuo
antigo com um genoma humano de referéncia, disponivel na forma de arquivo de texto
no formato FASTA. Trata-se de um processo, possibilitado por algoritmos e/ou
programas computacionais, que € universal e mandatério para todo e qualquer
trabalho Gendmico. Desse modo, a fase de mapeamento envolve procedimentos
padrdo que possibilitam pouquissima margem para customizacdo. Esta pesquisa
seguiu, portanto, os procedimentos técnicos de mapeamento mais atuais'® e que sdo
amplamente aceitos na area de Genética.

Os arquivos de sequenciamento destes individuos ja se encontravam

disponiveis em diversos repositérios de dados gendmicos hospedados na Internet. No

8 Para uma detalhada descriggo dos procedimentos, conferir: https://github.com/Sagui-
omics/AAAGs_2018/tree/master/Session2_ReadAlignment_VariantCalling. Acesso em: 17 jan. 2020.
Trata-se da descricao de um protocolo que possibilita se obter os SNPs a partir da comparagao de
dados brutos de sequenciamento, de qualquer amostra, com um genoma humano de referéncia.
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caso, o repositério mais utilizado é o European Nucleotide Archive, no entanto, outros
foram consultados, a depender da escolha dos respectivos autores originais para a
disponibilizacdo dos dados.

O genoma humano de referéncia’” no qual todos os dados de sequenciamento
dos individuos antigos foram mapeados é o GRCh37'8, também disponivel na Internet,
sendo o0 mesmo utilizado nas publicagdes originais das amostras.

Todos os procedimentos computacionais realizados nesta pesquisa foram
efetuados no ambiente do Cluster Computacional de Alta Performance do Centro para
Pesquisa Computacional (CCR, Center for Computational Research) da Universidade
Estadual de Nova lorque em Buffalo (SUNY Buffalo, State University of New York at
Buffalo), dos EUA.

Inicialmente, para os 219 individuos, um conjunto de mais de 31 milhdes de
SNPs foram identificados em todos os Cromossomos, sexuais ou ndo, e na
Mitocondria. No entanto, a vasta maioria dos SNPs somente aparece em 1 a 15
individuos, ndo necessariamente os mesmos, o0 que pode configurar como erros de
sequenciamento (falso-positivos) — principalmente quando ha SNPs que aparecem em
até 205 dos 219 individuos (Figura 7).

7 Trata-se de um genoma consenso. Isto €, um genoma artificialmente criado a partir de inumeros
genomas naturais doados anonimamente. Assim, o genoma humano de referéncia é criado levando em
consideragao a base nitrogenada (A, C, G, T) mais frequente para cada posigdo genémica dentre todos
0s genomas doados. A principio, 0 genoma humano de referéncia ndo representa somente o0 genoma
de um dos doadores. Para mais detalhes, conferir: <https://www.nature.com/articles/nmeth0510-331>.
Acesso em: 17 jan. 2020.

'8 Tal nomenclatura indica, portanto, que é o genoma de referéncia verséo 37 langado pelo Genome
Reference Consortium (GRC, Consorcio do Genoma de Referéncia).
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Figura 7 — Histograma demonstrando que a maior parte dos SNPs obtidos a partir das
amostras antigas somente aparece em poucos individuos
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Fonte: autoria propria (2020).

Assim, a fim de eliminar falso-positivos dentro deste conjunto de dados, optou-
se por realizar uma filtragem e desconsiderar os SNPs que aparecem em menos de
10% das amostras, ou seja, em 21 ou menos individuos. Como consequéncia, o
numero de SNPs a serem utilizados nas analises posteriores caiu para pouco mais de
2 milhdes, no entanto, garantiu-se assim uma maior confiabilidade nos resultados.

Posteriormente foram adicionados a este conjunto de dados mais 2578
individuos modernos que seriam usados como referéncia nas analises de
ancestralidade dos individuos antigos. Ainda que tal procedimento soe estranho —
aferir ancestralidades de individuos antigos a partir de individuos modernos —, trata-
se de uma procedimento padrao em estudos de gendmica (FLEGONTOV et al., 2019),
e assim o € porque ainda ndo ha uma quantidade significante de individuos antigos
sequenciados ao redor do mundo que possibilitem confiaveis estudos de
ancestralidades a partir somente de amostras antigas. Ou seja, o emprego de
amostras modernas como referéncia para antigas ainda é o que permite a melhor

aproximacao para o estudo de ancestralidades antigas.
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Das 2578 amostras modernas adicionadas, 2504 (Apéndice A) foram
originalmente publicadas no ambito do Projeto 1000 Genomas (1kGP), estando
também disponiveis na Internet, e pertenciam a 26 populagbes de 5 regides
geograficas do planeta (Tabela 12): Américas (AMR), Europa (EUR), Africa (AFR), Sul
da Asia (SAS) e Leste Asiatico (EAS) (1000 GENOMES PROJECT CONSORTIUM et
al., 2015).

Tabela 12 — Lista de populagdes do 1kGP e suas respectivas quantidades (n) de

individuos

Denominagao da populagao Regido n
lorubas em Ibadan, Nigéria (YRI) AFR 108
Luias em Webuye, Quénia (LWK) AFR 99
Gambianos nas Divisdes Ocidentais da Gambia (GWD) AFR 113
Mande em Serra Leoa (MSL) AFR 85
Esan na Nigéria (ESN) AFR 99
Americanos de Ancestralidade Africana no Sudoeste dos EUA (ASW) AFR 61
Afro-Caribenhos no Barbados (ACB) AFR 96
Americanos de Ancestralidade Mexicana em Los Angeles, EUA (MXL) AMR 64
Porto-Riguenhos de Porto Rico (PUR) AMR 104
Colombianos de Medellin, Coldmbia (CLM) AMR 94
Peruanos de Lima, Peru (PEL) AMR 85
Chinés Han em Pequim, China (CHB) EAS 103
Japoneses em Toquio, Japao (JPT) EAS 104
Chinés Han do Sul (CHS) EAS 105
Chinés Dai em Xishuangbanna, China (CDX) EAS 93
Kinh da Cidade de Ho Chi Minh, Vietna (KHV) EAS 99
Residentes do Utah com Ancestralidade do Norte e do Oeste da Europa (CEU) | EUR 99
Toscanos na ltalia (TSI) EUR 107
Finlandeses na Finlandia (FIN) EUR 99
Britanicos na Inglaterra e na Escécia (GBR) EUR 91
Populacéo Ibérica na Espanha (IBS) EUR 107
Indianos Guzerates de Houston, Texas (GIH) SAS 103
Punjabis de Lahore, Paquistdo (PJL) SAS 96
Bengalis do Bangladesh (BEB) SAS 86
Tameis Cingaleses do Reino Unido (STU) SAS 102
Indianos Telugos do Reino Unido (ITU) SAS 102

Fonte: autoria propria (2020) com dados de 1000 Genomes Project Consortium e colaboradores (2015).

As outras 74 amostras modernas utilizadas foram provenientes do Projeto
Simons de Diversidade Genémica (SGDP) (Apéndice B), semelhante ao 1kGP, porém
com foco em populagdes indigenas de todo o globo (MALLICK et al., 2016). No
entanto, do SGDP s6 foram utilizadas aqui populagdes de areas geograficas nao
contempladas pelo 1kGP, mais individuos indigenas americanos. Assim, as regides
geograficas provenientes do SGDP foram: Américas (AMR-SGDP), Oceania (OCE) e
Asia Central/Sibéria (CAS) (Tabela 13).
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Tabela 13 — Lista de etnias do SGDP utilizadas neste trabalho e suas respectivas

quantidades (n) de individuos

Etnia Pais Regiao n
Chane Argentina AMR-SGDP 1
Caritiana Brasil AMR-SGDP 3
Surui Brasil AMR-SGDP 2
Piapoco Colbmbia AMR-SGDP 2
Maia México AMR-SGDP 2
Mixe México AMR-SGDP 3
Mixteca México AMR-SGDP 2
Pima México AMR-SGDP 2
Zapoteca México AMR-SGDP 2
Quechua Peru AMR-SGDP 3
Mongol China CAS 2
Quirguiz Quirguistao CAS 2
Aleute Russia CAS 2
Altai Russia CAS 1
Chukchi Russia CAS 1
Esquimd-Chaplin Russia CAS 1
Esquimé-Naukan Russia CAS 2
Esquimo-Sireniki Russia CAS 2
Even Russia CAS 3
Itelman Russia CAS 1
Mansi Russia CAS 2
Tlingit Russia CAS 2
Tubalar Russia CAS 2
Ulchi Russia CAS 2
lacuto Russia CAS 2
Australiana Australia OCE 2
Dusun Brunei OCE 2
Havaiano EUA OCE 1
Igorot Filipinas OCE 2
Maori Nova Zelandia OCE 1
Bougainville Papua-Nova Guiné OCE 2
Papua Papua-Nova Guiné OCE 15

Fonte: autoria propria (2020) com dados de Mallick e colaboradores (2016).

Com isso, alcangou-se um conjunto total de 2797 individuos que seriam
utilizados nesta pesquisa. Neste conjunto de individuos, duas analises foram entao
realizadas: (1) ADMIXTURE e (2) Analise de Componentes Principais (ACP).

ADMIXTURE® é um software e ferramenta que busca estimar estatisticamente
a(s) ancestralidade(s) de um ou mais individuo(s) a partir da frequéncia da ocorréncia
de seus respectivos SNPs. A ferramenta requer que o responsavel pela analise sugira
um numero arbitrario (k) referente a quantidade de ancestralidades que se busca
observar no(s) individuo(s). Apds isso, baseado nas frequéncias dos SNPs, o software

define estatisticamente quais SNPs compdem as k-ancestralidades. O resultado de tal
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aplicagao é uma lista de individuos e as respectivas porcentagens de cada uma das
k-ancestralidades nos mesmos (ALEXANDER; NOVEMBRE; LANGE, 2009).
A partir destas porcentagens, um grafico de barras pode entdo ser produzido

afim de facilitar a interpretacéo dos resultados. (Figura 8).

Figura 8 — Exemplo de grafico de barras produzido a partir de resultados (porcentagens) da
aplicagao de ADMIXTURE (neste exemplo, k=16) em dados genéticos de dezenas de
individuos humanos antlgos e modernos (barras verticais)
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Fonte: adaptado de Moreno-Mayar e colaboradores (2018a, p. 3).

Uma vez que é desconhecido o numero de ancestralidades existentes em um
determinado genoma humano, sera utilizado um intervalo de valores, entre 5 e 20,
para k — mesmos valores utilizados por Flegontov e colaboradores (2019) —, e sera
apresentado somente o resultado para k que possuir o menor erro de validagao
cruzada (CV-error) dentre todas os valores de k depois de 100 iteragdes.

O software nao inclui qualquer informagao quanto a ancestralidades existentes
e/ou previamente definidas, por isso faz-se necessario também submeter a esta
analise individuos de populacbées modernas para servirem como referéncias para a
analise das antigas.

A segunda técnica € a ACP, que tem por finalidade basica gerar uma
visualizacdo da dispersdao maxima de dados baseada em todas as suas respectivas
variaveis (ABDI; WILLIAMS, 2010).

Neste caso, o que se buscara ser observado € a distancia genética de todos os
individuos analisados levando em consideracdo todos os milhdes ou milhares de
SNPs identificados nos mesmos, sendo cada SNP uma variavel sob analise. Assim,
baseado nos respectivos posicionamentos dos individuos em meio a disperséao, é
possivel observar aqueles que possuem afinidades genéticas ou ancestralidades

semelhantes.
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Assim como na analise apresentada anteriormente, na ACP também se faz
necessario submeter a analise individuos de populacbes modernas para servirem
como referéncia.

A ACP sera realizada a partir do emprego do software Plink®, voltado
especificamente para a analise de dados genémicos (CHANG et al., 2015). Serao
buscadas as 20 principais componentes que expliquem as maiores dispersées dentro
deste conjunto de dados (operacao default do software), no entanto, somente sera
produzido e analisado um unico grafico de dispersdo com as duas principais
componentes — aquelas que possibilitam a visualizacdo da maxima dispersao possivel
de dados dentre todas as componentes.

Uma vez que o conjunto de dados aqui analisado envolve também as amostras
do 1kGP, se a analise for bem-sucedida, um grafico de dispersao produzido com as
duas principais componentes apresentara um perfil em “V”, invertido ou levemente

deslocado para a diagonal, para estas amostras modernas (Figura 9).

Figura 9 — Exemplo de grafico de disperséo produzido a partir das duas principais
componentes resultantes de uma ACP realizada em dados genéticos das amostras do 1kGP
(pontos coloridos)
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Fonte: http://apol1.blogspot.com/2016/10/1000-genomes-project-phase-3-principal.html. Acesso em:
19 jan. 2020.
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A visualizacdo dos resultados de todos os procedimentos analiticos aqui
efetuados se dara pela criacdo de graficos mediante emprego da linguagem de
programacao R® e seus diversos pacotes de fungdes.

E importante agora relatar aqui que o nimero de SNPs efetivamente utilizado
para as analises foi menor do que o anteriormente citado. Ao se intentar realizar a
analise de ADMIXTURE no conjunto de dados original (2797 individuos e mais de 2
milhdes de SNPs), nao foi possivel se obter nenhum resultado, pois o software passou
a operar em uma velocidade muito baixa, frente a quantidade de dados, mesmo no
ambiente computacional de alta performance oferecido pelo CCR — 0 que sugere uma
limitagdo do algoritmo do ADMIXTURE®.

O CCR também apenas permite um tempo total de 72 horas para que uma
operagdo computacional seja efetivada em seu ambiente, e este tempo nédo foi o
suficiente para que o ADMIXTURE® operasse em sua plenitude para este conjunto de
dados. Nesses casos, a unica solugdo que os criadores do software sugerem é
diminuir o numero de SNPs utilizado na analise. Nesse sentido, em vez de excluir da
analise aqueles SNPs que s6 apareciam em menos de 10% (22) dos individuos, optou-
se por aumentar esse limiar para 20%, ou seja, somente foram considerados para a
analise aqueles SNPs que apareciam em pelo menos 44 dos 219 individuos antigos.
Assim, um total de 311.937 SNPs foi utilizado para as analises anteriormente
descritas, o que possibilitou a plena realizacdo das mesmas.

Ao final das analises aqui descritas, e ao se confrontar seus respectivos
resultados (as ancestralidades biogeograficas de cada individuo) com os dados
cronolégicos ja existentes, sera possivel apresentar uma tese sobre as
paleomigragdes que compuseram o processo de povoamento das Américas, incluindo
a dispersdao da ancestralidade oceanica no Continente, cumprindo assim com os

objetivos propostos para esta pesquisa.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Como afirmado anteriormente, foi possivel a realizagao plena das analises aqui
empregadas. A seguir serdo apresentados os resultados das mesmas em
subcapitulos exclusivos para cada analise. No entanto, quando possivel, buscar-se-a

realizar uma discussao que envolva os diferentes resultados das diferentes analises.

4.1 ADMIXTURE

Dentre o intervalo de valores de k utilizado para a analise de ADMIXTURE, 5 a
20, aquele que apresentou o menor erro de validagao cruzada (CV-error) apos 100
iteracdes foi 0 k=12 (Tabela 14), e € o resultado para este k que sera aqui apresentado

e discutido.

Tabela 14 — CV-error’s para cada k utilizado no ADMIXTURE, o CV-error do k=12 é o

menor de todos depois de 100 iteracdes

k | CV-error
5 | 0.56674
6 | 0.56255
7 | 0.56195
8 | 0.56180
9 | 0.56162
10 | 0.56120
11 | 0.56097
12 | 0.56080
13 | 0.56186
14 | 0.56196
15 | 0.56255
16 | 0.56204
17 | 0.56292
18 | 0.56293
19 | 0.56222
20 | 0.56349

Fonte: autoria proépria (2020).

Assim, a analise de ADMIXTURE retorna o resultado de que, frente aos dados
genéticos dos 2797 individuos antigos e modernos aqui analisados, a hipotese de
haverem ali 12 ancestralidades (ou componentes ancestrais) € a mais provavel.

Nos resultados que serdo apresentados a seguir, esses 12 componentes

ancestrais serdo aqui representados e nomeados de acordo com 12 cores aleatérias
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escolhidas pela linguagem de programacgdo R® no momento da visualizag&o (criagao
dos gréficos) dos resultados.

Assim, nas populagdes modernas (Apéndice C) foi observado que 11 dos 12
componentes ancestrais predominam (Figura 10) — as vezes em mais de uma

populacio.

Figura 10 — Componentes ancestrais predominantes nas amostras modernas
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Fonte: autoria propria (2020).

Ja nas amostras antigas, 3 das 12 componentes predominam: “turquesa” (azul-
esverdeado, a componente mais comum), “verde escuro’ (aparece em todas as

populacdes) e “lilas” (a terceira cor mais comum) (Figura 11).
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Figura 11 — Resultados ADMIXTURE para as amostras antigas, k=12
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Fonte: autoria propria (2020).

A principio, € possivel perceber que um dos componentes ancestrais que
aparecem nas amostras antigas praticamente ndo aparece nas amostras modernas,
que € a componente “turquesa”, predominante em todas as populagdes antigas das
Américas. As uUnicas populagdes modernas que apresentam vestigios desta
ancestralidade sao as populagdes mexicana (do 1kGP e do SGDP), argentina e russa
(Sibéria) (Figura 12). Inclusive, as amostras mexicanas antigas aparentemente séo as

que possuem a maior concentracdo da ancestralidade “turquesa”.
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Figura 12 — Presenca da ancestralidade “turquesa” em amostras antigas (mexicana como
exemplo) e modernas (flechas pretas)
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Fonte: autoria propria (2020).

A ancestralidade “turquesa” parece, portanto, ter diminuido em frequéncia ao
longo do tempo, ao ponto no qual ela ja ndo aparece em determinadas regides
geograficas as quais ela era predominante ha alguns milénios atras (Brasil, por
exemplo).

As outras duas componentes ancestrais predominantes nas amostras antigas
ja aparecem em amostras modernas: a verde escura é predominante em todas as
populagdes americanas modernas (1kGP e SGDP); e a lilas é predominante em todas
as populagdes indigenas sequenciadas pelo SGDP (AMR, CAS e OCE).

E perceptivel entdo, mesmo que minimamente, a ocorréncia de individuos
americanos antigos ja com a estrutura genética de individuos americanos modernos,
como é o caso do individuo LAROO1, do Sitio Laranjal, SP, que apresenta uma datagéo
de 6.660 a 6.450 anos cal AP. Assim, é possivel afirmar que, de um modo geral, as
populagdes antigas americanas poderiam ser separadas em duas estruturas
populacionais (ancestralidades genéticas) distintas: uma (1) ja parecida com a de
populagdes indigenas modernas; e outra (2), a “turquesa”, bastante diferente das
populagdes modernas, indigenas ou ndo — além de individuos antigos com uma
estrutura hibrida, apresentando as 3 ancestralidades predominantes ao mesmo tempo
(Figura 13).
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Figura 13 — Estruturas populacionais (gendmicas) observadas dos individuos antigos das
Américas
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Fonte: autoria propria (2020).

Ao se levar em consideragdo as cronologias absolutas associadas a ambas
estruturas populacionais, é possivel perceber que ha tanto individuos muito antigos
(>10.000 anos cal AP) quanto relativamente modernos (pds-Contato, como ja
evidenciado também pelas amostras do SGDP) apresentando as mesmas, ou seja,
nao existe uma correlagdo “estrutura populacional-cronologia”, pois elas sao
contemporaneas. A unica diferenca é que a estrutura populacional 1 aumentou em
frequéncia ao longo do tempo, em detrimento da estrutura populacional 2.

Um dos melhores exemplos desta contemporaneidade sao os individuos
evidenciados no sitio Spirit Cave, no Estado do Nevada, nos EUA. Ambos —
AHUR(2064) e AHUR770c — foram evidenciados em um mesmo contexto e foram
datados de forma absoluta a uma idade de aproximadamente 10.000 anos cal AP. No
entanto, os mesmos apresentam estruturas genéticas distintas. Algo semelhante pode
ser observado nos individuos dos sitios Lapa do Santo e Gruta do Sumidouro, ambos

em MG, no Brasil, e que possuem cronologias semelhantes. Ja como exemplo da
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persisténcia da estrutura populacional “turquesa” até periodos pds-Contato, podem
ser citadas duas amostras evidenciadas na costa leste da América do Norte:
MARC1492 (da Provincia canadense de New Brunswick e com idade aproximada de
400 anos cal AP) e US-14 (do Estado americano da Pensilvania e associado ao
periodo de 316-288 anos AP) (Figura 14).

Figura 14 — Ambas estruturas populacionais foram contemporaneas (Spirit Cave) e a
ancestralidade “turquesa” persistiu na América do Norte até periodos péds-Contato
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Fonte: autoria propria (2020).
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De um modo geral, individuos antigos da estrutura populacional 1, parecida com
a de individuos modernos da América, e hibridos parecem ser mais comuns na
América do Sul, enquanto que individuos antigos da estrutura populacional 2,
majoritariamente “turquesa”, sdo mais comuns nas Américas do Norte e Central. No
entanto, nenhuma dessas estruturas populacionais pode ser considerada exclusiva de
uma sec¢ao ou outra das Américas.

A estrutural populacional 2, majoritariamente “turquesa”, nao €, todavia,
interessante para uma analise da presenca de uma suposta ancestralidade oceanica
em individuos antigos das Américas, uma vez que tal ancestralidade é praticamente
inexistente em outras populagdées que ndo do continente americano — e totalmente
inexistente nas amostras modernas provenientes da Oceania. Diferentemente da

estrutura populacional 1 e hibridos, que apresentam uma certa predominancia de ao
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menos um componente ancestral que aparece nas amostras modernas oceanicas,

que é a ancestralidade “lilas”.

4.1.1 Testando a presenga de uma ancestralidade especificamente oceanica nas

amostras antigas das Américas

Como ja apresentado anteriormente, a estrutura populacional 1, aquela
observada em todos os individuos modernos das Américas e na maioria dos individuos
da América do Sul e hibridos, € composta por duas ancestralidades: uma “verde
escura” e uma ‘lilas”. Esta ultima esta presente com relativa predominancia nos
individuos modernos oriundos da Oceania, e de inicio parece indicar que uma suposta
ancestralidade oceanica estaria espalhada por toda a América. No entanto, a
ancestralidade “lilas” ndo é exclusiva da Oceania (OCE), entre as amostras modernas
nao-americanas.

Tal ancestralidade também aparece com consideravel propor¢ao nas amostras
modernas provenientes da Asia Central/Sibéria (CAS). Assim, empreendeu-se um
novo teste a fim de se intentar observar qual das duas regides geograficas mais
“contribuiu” com a ancestralidade “lilas” nas amostras antigas das Américas.

Desse modo, realizou-se duas novas analises ADMIXTURE para k=12: em
uma, excluiu-se as amostras da OCE a fim de se observar o quanto as amostras da
CAS “contribuiam” com as amostras antigas das Américas; na outra, realizou-se o
inverso, excluiu-se as amostras da CAS para observar o quanto as amostras da OCE

“contribuiam” com as americanas antigas (Figura 15).
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Figura 15 — Resultados (exemplos) dos testes ADMIXTURE, para k=12

excluidas as populacdes da CAS ou da OCE
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Antes de seguir com a discussao, é preciso clarificar aqui que no teste 1 as
cores de dois componentes ancestrais das populagcdes da CAS se inverteram. Aonde
se vé uma ancestralidade “azul clara” deve se ver “lilas”, e vice-versa. Essa inversao
se deu de modo automatico pela linguagem de programagdo R® no momento da
criacao do grafico de barras para aqueles resultados. A explicagédo para essa inversao
€ a exclusao das populag¢des da OCE, que afetou a ordem como a linguagem atribuiu
as cores. Apesar disso, a inversao de cores nao afetou o resultado.

E possivel observar entdo que ndo importa se a analise ADMIXTURE foi
realizada com ambas CAS e OCE, ou s6 com uma delas: os resultados para a
componente ancestral “lilas” (“azul clara” no teste 1) sdo exatamente iguais. Isso quer
dizer que os SNPs/as mutag¢des que compdem tal ancestralidade sao compartilhados
por populacdes modernas da América, Asia Central/Sibéria e Oceania e estdo
presentes também, em variadas proporgdes, nos individuos antigos das Américas.

Assim, ndo é possivel observar entdo uma ancestralidade biogeografica
especificamente oceanica nas Américas, até porque nenhuma outra das componentes
ancestrais que aparecem com frequéncia nos individuos da OCE esta presente com

”

tanta predominancia quanto (e acompanhando) a “lilas” nas amostras antigas das
Ameéricas. No entanto, é importante apontar aqui que as outras duas componentes
ancestrais presentes na populagcdo moderna da OCE - “verde clara” e “marrom” —
ainda aparecem em alguns individuos antigos das Américas.

A ancestralidade “verde clara” é perceptivel em apenas 4 individuos: CK-13, do

Canada; PS-26, dos EUA; CUNO0O0S8, do Peru; e 19057(_d), do Brasil (Figura 16).

Figura 16 — Presenca da componente ancestral “verde clara” em individuos antigos da
América
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Fonte: autoria propria (2020).
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O individuo dos EUA, PS-26, parece ser completamente oceanico, uma vez que
ele s6 apresenta uma combinacao de ancestralidades vista apenas nos individuos das
populagdes da OCE — e em nenhuma outra. Trata-se de um individuo antigo de fato
singular, mas infelizmente n&o ha informagdes cronoldgicas para esta amostra.

Os individuos CK-13, do Canada, e CUNOO0S8, do Peru, apresentam vestigios da
ancestralidade “verde clara” acompanhados de vestigios da ancestralidade “lilas”, o
que poderia indicar uma descendéncia direta de individuos da OCE, no entanto, eles
também possuem a ancestralidade “verde escura” em grandes proporgoes,
principalmente o CUNOOS8, e, com excecao das populagcbes modernas das Américas,
vestigios desta ancestralidade s6 aparecem nas populagcbes modernas/indigenas da
Russia.

No individuo 19057(_d) a ancestralidade “verde clara” ndo aparece
acompanhada da “lilas”, o que também torna muito dificil de se pensar que se trata de
um individuo de descendéncia direta da OCE. Nesse caso em especifico, a presenca
desta componente pode ser explicada pela ocorréncia de possiveis mutagcdes
aleatodrias neste individuo, uma vez que as outras amostras do mesmo sitio nao
apresentaram a mesma — € importante ressaltar também que esta componente nao é
exclusiva da OCE, mas esta presente também em populacdes do Sul da Asia, em
combinagao com outras ancestralidades/componentes.

No caso da ultima componente ancestral da OCE, a “marrom”, sua frequéncia
€ mais alta nos individuos antigos das Américas. Ela aparece em: 14 individuos do
Canada (158, 168, 181, 300, 311, 322, 357, 365, 413, 468, 470, 507, 525, 532); 5 dos
EUA (PS-06, SN-03, SN-11, SN-48, SN-53) e 1 da Argentina (12230) (Figura 17).
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Figura 17 — Presenca da componente ancestral “marrom” em individuos antigos da América

Canadé EUA Argentina

Os individuos do Canada e dos EUA foram evidenciados em regides

Fonte: autoria propria (2020).

geograficas relativamente proximas. Os primeiros no litoral da Provincia da Columbia
Britanica e os segundos no litoral Califérnia, em ambos os casos no litoral Oeste da
América do Norte. Todos estes individuos também possuem cronologias muito
préximas de aproximadamente 2.000-500 anos cal AP — com excec¢do do individuo
SN-48, que possui uma datacao calibrada de aproximadamente 4.000 anos AP.

Todos os individuos oriundos do Canada apresentam também a componente
ancestral “lilas”, enquanto que nos EUA apenas dois a apresentam — e na Argentina
apenas um vestigio de ambas as componentes € observado em apenas um individuo.
Este ultimo é o individuo mais antigo das Américas a apresentar ambas as
componentes. Destes 20 individuos, 15, nos 3 paises, também carregam
consideraveis propor¢des da componente ancestral “verde escura”.

Todos estes fatos levam a crer em uma possivel relagdo direta entre os
individuos do Canada e dos EUA, mas nao entre estes e o da Argentina. E uma vez
que na Argentina estes componentes s6 aparecem em um individuo, e em proporgdes
minusculas, € muito provavel também que se tratem de resultados de mutacgdes

aleatdrias que afetou somente a este individuo.
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Os resultados ADMIXTURE apresentados até aqui apontam entdao que se uma
suposta ancestralidade especificamente oceanica adentrou nas Américas, este evento
deve ter se dado pela Beringia. E assim o parece nao so pela quantidade de individuos
antigos do Canada e dos EUA apresentando componentes ancestrais presentes em
populacdes modernas da OCE, mas também pelo fato de s6 as populagdes modernas
russas apresentarem também vestigios da componente ancestral “verde escura”, tao

frequente nos individuos antigos das Américas.
4.1.2 A presencga de outras ancestralidades nas amostras antigas

Outras ancestralidades, em bem menor quantidade e proporgédo, foram
observadas nas amostras antigas das Américas. Os individuos africanos modernos do
1kGP apresentam 3 componentes ancestrais que ndo aparecem em nenhuma outra

” o«

populagdo moderna: as componentes “roxa”, “laranja” e “amarela”.

Dentre as amostras antigas das Américas, estas componentes apareciam em
21 individuos de 4 paises: 2 do Brasil (19056_d e 19057_d); 4 do Canada (322, CK-07,
RM-83, RM-85); 1 do Chile (890), 14 dos EUA (Ala1, NC, PS-07, PS-12, PS-13, PS-

19, SC-01, SC-03, SC-07, SN-10, SN-40, SN-50, SN-52, TrailCreek) (Figura 18).

Figura 18 — Individuos antigos da América que apresentam alguma ancestralidade africana
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Destes individuos, ndo ha dados cronoldgicos para 10 deles: CK-07, do
Canada; 890, do Chile; e Ala1, PS-12, PS-13, PS-19, SC-01, SC-07, SN-10 e SN-40,
dos EUA.

Os dois individuos do Brasil possuem idades absolutas que os péem um tanto
distantes de contextos de contato. No entanto, tratam-se de individuos oriundos de um
mesmo, ou pelo menos semelhante, contexto arqueoldgico, o que pode indicar uma
relacao direta destes individuos e suas respectivas cargas genéticas. O componente
africano neles presente, “laranja”, aparece em uma proporgao diminuta, quase como
vestigios, o que parece sugerir que se tratam de resultados de mutac¢des aleatodrias.
Este parece ser o caso quando observado que o individuo mais recente (19056 _d)
possui uma maior propor¢ao da ancestralidade do que o mais antigo (19057_d). Ou
seja, essa ancestralidade aumentou com o tempo, por um curto periodo de tempo,
antes de aparentemente desaparecer — ja que nenhum indigena moderno do Brasil
possui esta ancestralidade.

Caso se tratasse de um evento de mistura genética seguido da hereditariedade
direta, muito provavelmente o que seria observado era que o individuo mais antigo
teria uma maior proporg¢ao dessa ancestralidade, e esta diminuiria com o tempo, frente
aos indigenas modernos das Américas, em vez de aumentar.

No caso dos individuos antigos do Canada, o mais interessante deles por
apresentar uma maior propor¢cdo de ancestralidade africana, o CK-07, ndo possui
dados cronolégicos associados, o que limita muito o processo de interpretagéo. O que
se sabe é que ele advém de um contexto a principio de pré-Contato na Provincia de
Ontario, uma das mais proximas ao Oceano Atlantico. Torna-se dificil, porém, realizar
maiores inferéncias sobre este individuo.

O individuo 322 foi datado absolutamente para tempos pré-Contato e o mesmo
foi evidenciado na costa Leste canadense, um dos possiveis caminhos de entrada nas
Américas. Estes fatores sugerem entao que os individuos que adentraram na América
a partir da Beringia poderiam estar carregando um componente genético advindo da
Africa. No entanto, n3o é razoavel realizar este tipo de interpretacao frente a pequena
propor¢ao do componente africano “laranja” neste individuo — ha uma chance deste
componente ser obra de mutagdes aleatorias.

O que n&o parece ser o caso dos outros 2 individuos, evidenciados na ja citada
Provincia de Ontario. Ainda que os dois individuos possuam dados cronoldgicos

semelhantes que os colocam proximos de periodo de Contato, ndo esta nada claro
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como dois componentes africanos distintos teriam aparecido com relevante proporcao
em um mesmo contexto arqueoldgico. Uma possivel migragéo pela Beringia implicaria
a existéncia destes componentes em individuos mais antigos e em maiores
proporgdes, 0 que ndo € o caso. Ja uma possivel migragéo pelo Leste, implicaria em
uma viagem transoceanica partindo da Africa em diregdo ao Atlantico Norte, uma
conjuntura que ainda permanece sem ser testada. Assim a presenga destes
componentes nestes individuos permanece uma incégnita.

No caso dos individuos dos EUA, a situacdo é semelhante a encontrada no
Canada. Os individuos que possuem maiores proporgcdes de componentes africanos,
Ala1, PS-12, PS-13 e PS-19, também n&o possuem dados cronoldgicos absolutos
associados. No entanto, todos foram evidenciados no Estado da Califérnia, na costa
Lesta da América do Norte, o que indica que, a menos que eles estejam associados a
contextos pos-Contato, suas ancestralidades africanas teriam adentrado nas Américas
por meio da Beringia.

Das 14 amostras dos EUA, as 6 que possuem dados cronoldgicos remetem a
periodos pré-Contato e foram evidenciadas na ja citada Califérnia ou no Alasca
(TrailCreek, a mais antiga delas), o que parece confirmar a hipotese de que
ancestralidades africanas teriam adentrado nas Américas por meio da Beringia. No
entanto, € importante apontar que as proporgcdes dessas supostas ancestralidades
africanas nos 6 individuos sdo diminutas, assim, a possibilidade de elas serem
consequéncias de mutagdes aleatodrias ndo pode ser descartada.

Para além de uma possivel ancestralidade africana, € possivel perceber
também que 4 individuos antigos das Ameéricas, apresentam as ancestralidades “azul
escura” e “vermelha” em proporcbes maiores do que aquelas observadas nas
populagdes modernas da Sibéria (Figura 19), o que inicialmente parece indicar

possiveis migra¢des que partiram da Europa continental, passando pela Beringia.
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Figura 19 — Individuos antigos da América que apresentam possivel ancestralidade europeia
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Fonte: autoria propria (2020).

O unico individuo do Canada possui uma idade que remete a periodos pré-
Contato, foi evidenciado na costa Oeste da América do Norte e apresenta a
componente ancestral “verde escura”, também presente nos individuos da Sibéria.
Fatos que tornam clara a ideia de que tal componente “vermelha”, nesta proporgéo,
adentrou a Ameérica via Beringia.

O que parece ser 0 mesmo caso dos individuos ShukaKaa e PS-17, dos EUA
— com a excegao de que nao ha dados cronoldgicos associados ao segundo. Ambos
foram também evidenciados na costa Oeste da América do Norte, no Alasca e na
Califérnia, respectivamente. As proporcdes de suas ancestralidades “azul escuras”
ndo deixam margem para duvida: ndo se tratam de mutacdes aleatorias. Além disso,
€ possivel também observar a presenga da componente ‘“lilas” nestes individuos.
Fatos que reforcam a hipétese de uma entrada, mesmo que minima, de
ancestralidades da Europa continental nas Américas em periodos pré-Contato.

Ja o individuo US-14 é um caso singular frente a tudo que ja foi apresentado
até aqui. Trata-se de um individuo evidenciado no Estado da Pensilvania, na costa
Leste dos EUA, e cuja datagdo absoluta remete a um periodo pés-Contato. O que
indica que seja um individuo fruto de uma relagdo entre um individuo indigena

americano e um individuo colonizador europeu.
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Por fim, para além das ancestralidades anteriormente apresentadas, foi
possivel observar também consideraveis (ou nao) propor¢gbées da componente
ancestral “rosa”, exclusiva do Sul da Asia (subcontinente indiano) em 8 individuos
antigos das Américas: 1 do Brasil (19054 _d), 1 do Canada (302), 1 do México (B-03),
1 do Peru (10038) e 4 dos EUA (15320, 15321, PS-23 e SC-04) (Figura 20).

Figura 20 — Individuos antigos da América que apresentam possivel ancestralidade do Sul
da Asia
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Fonte: autoria propria (2020).

do Norte parecem n&o deixar duvidas de que as mesmas ndo s&o fruto de
aleatoriedade, o0 mesmo nao € possivel dizer dos individuos da América do Sul.

Ao que tudo indica — localizagdo dos sitios, cronologias e a presenca de
componentes presentes nas populagcdes da Sibéria — essa componente “rosa” também
deve ter adentrado na América via Beringia, tendo se espalhado, mesmo que
minimamente, pela se¢ao Norte do Continente.

Com a apresentagdo da ancestralidade do Sul da Asia, finaliza-se entdo as

possiveis inferéncias sobre os resultados especificos da analise de ADMIXTURE.

4.1.3 Relagao cronologias-ancestralidades dos individuos antigos

Uma vez estimadas as ancestralidades dos individuos antigos, € necessario

entdo relacionar tais dados também com suas respectivas cronologias. Somente serdo



93

abordados adiante aqueles individuos que possuem dados cronoldgicos absolutos
associados, ou seja, 148 do total de 219.

Foi buscado aqui dividir estes individuos em intervalos temporais que
contivessem entre 10 e 20 deles. Este critério foi aplicado a fim de evitar uma falsa
observacao: de que teria sido dada, nos ultimos anos, prioridade analitica para um
determinado periodo do passado (por este conter mais dados gendmicos e
cronoldgicos). Quando, na verdade, € natural que possa haver uma maior quantidade
de dados cronolégicos e gendmicos de periodos mais recentes do passado
simplesmente porque a matéria organica, nem tdo necessaria para data¢des, mas
essencial para sequenciamentos, ainda estar mais conservada.

Os 14 individuos antigos de periodos pés-Contato, isto &, até 458 anos AP'°
(ano de 1492), s&o provenientes somente do Canada (2 individuos) e dos EUA (12).
Neste periodo predomina a estrutura populacional turquesa, sendo 5 “turquesa-puros”,
dentre os quais os dois do Canada. Esta constatacdo confirma que esta estrutura
populacional persistiu a periodos pds-Contato, ao menos no Norte das Américas
(Figura 21).

Figura 21 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos de
periodos pos-Contato (458 anos AP-Presente)
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Fonte: autoria proépria (2020).

MARC1492
CK-09

Infelizmente, devido a auséncia de dados gendmicos de populagdes nativo-

americanas modernas destes dois paises, ndo é possivel verificar se este componente

9 E importante lembrar aqui que o ano de referéncia para “o Presente” é 1950. Trata-se de uma
convencao adotada com o surgimento e posterior popularizacdo da técnica de datagdo por
Radiocarbono (WEINER, 2010).



94

ainda esta ali presente. No entanto, € importante lembrar que em outras regides das
Américas e do Globo, tal componente € inexistente ou apenas vestigial.

Os individuos SN-13 e US-14 apresentam a componente “vermelha”, que
somente aparece em populagdes europeias (bem como nas americanas modernas),
0 que pode indicar que, como ja afirmado anteriormente, sejam frutos da miscigenagao
entre colonizador e colonizado. Ja o individuo SC-04 apresenta uma pequena
concentracdo de um componente que somente aparece em individuos do
subcontinente indiano. Os demais componentes sdo comuns a populagdes do centro
e do leste da Asia e da Oceania.

Outros 14 individuos estdo associados a um periodo de aproximadamente 200
anos entre 459 e 650 anos AP, isto &, entre os anos de 1491 a 1300 da Era Comum.
Os mesmos sao provenientes de 4 paises: Argentina (1 individuo), Canada (3), Chile
(2) e EUA (8). Neste periodo predomina o componente ancestral “verde escuro” nos
dois paises do Sul, enquanto que no Canada e nos EUA o “turquesa” é predominante
— mais no primeiro do que no segundo. Esta ultima constatagao aliada as informacgdes
do periodo pés-Contato pode indicar entdo que este ultimo adentrava nas Américas a

partir do Norte e ia diminuindo de propor¢ao em dire¢ao ao sul (Figura 22).

Figura 22 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos do periodo
entre 459 e 650 anos AP
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Fonte: autoria propria (2020).

Os individuos RM-83 e 85, do Canada, e SC-03 e SN-52, dos EUA, possuem
uma pequena proporgao de ao menos uma das componentes ancestrais que somente
sdo encontradas hoje em populacdes da Africa (“roxa”, “amarela” e ‘“laranja”).

Enquanto que alguns individuos dos EUA possuem uma também pequena propor¢ao
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da componente ancestral “azul escura”, somente observavel em populacdes
modernas da Europa. Todas elas poderiam ser explicadas por migragdes ancestrais
através da Beringia, devido a suas localizagdes geograficas, ou a ocorréncia de
mutacdes aleatdrias, devido a pequena propor¢ao. Os demais componentes sao
comuns a populacdes do centro e do leste da Asia e da Oceania.

Outros 11 individuos estao associados a um periodo de 300 anos entre 651 e
950 anos AP, isto &, entre os anos de 1299 e 1000 da Era Comum. Os mesmos sao
também provenientes de 4 paises: Canada (1 individuo), Chile (1), EUA (4) e Peru (5).
Neste periodo predomina o componente ancestral “verde escuro”, com excegao do
individuo do Canada e um dos EUA que sao “turquesa-puros”. Constatacdo que mais
uma vez leva a crer que este componente adentrava nas Américas a partir do Norte e
ia diminuindo de proporg¢ao em dire¢ao ao sul (Figura 23).

O individuo 15319, dos EUA, ainda que ja parega semelhante genomicamente
a populagdes nativo-americanas modernas, possui vestigios de componentes que
somente aparecem na Europa moderna (“azul escuro”) e em populagdes do leste da
Asia e da Oceania. Muito provavelmente tratam-se de frutos da ocorréncia de

mutacdes aleatorias.

Figura 23 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos do periodo
entre 651 e 950 anos AP
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Fonte: autoria propria (2020).

Dezenove individuos estdo associados ao periodo de 500 anos entre 951 e
1.450 anos AP, isto é, entre os anos de 999 e 500, no primeiro milénio. Os mesmos

s&o também provenientes de 4 paises: Brasil (1 individuo), Canada (10), EUA (7) e
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Peru (1). Neste periodo predomina a estrutura populacional turquesa, a excegao do

individuo do Peru, no qual a componente “verde escura” predomina (Figura 24).

Figura 24 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos do periodo
entre 951 e 1.450 anos AP
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Fonte: autoria propria (2020).

E interessante aqui a extensa presenca das componentes “vermelha” (em
diferentes geografias) e “marrom” (em diferentes individuos) — além da “azul escura”
em um individuo —, que podem sugerir a ocorréncia de uma migragao ancestral que
teria partido da Europa em direcdo a América a partir do leste asiatico/Beringia. No
entanto, se isso for verdade, como esta componente europeia teria chegado quase
que “simultaneamente” no Norte e no Sul das Américas? Um outro fato interessante é
que a ancestralidade “marrom”, em especial, ndo aparece mais em populacdes
modernas das Américas.

Outros 4 individuos possuem vestigios de ao menos uma das componentes
ancestrais que somente sdo encontradas em populacdes modernas da Africa (“roxa”,
“amarela” e/ou “laranja”), o que pode ser explicada pela ocorréncia de mutagdes
aleatorias. Muito provavelmente, este seja o intervalo temporal aqui trabalhado que
apresente a maior diversidade de ancestralidades.

Catorze individuos estdo associados ao periodo de 500 anos entre 1.451 e
1.950 anos AP, isto é, entre os anos de 499 e 1 do primeiro milénio. Os mesmos sao
provenientes de 3 paises: Brasil (2 individuos), Canada (6) e EUA (6). Neste periodo

também predomina, em geral, a estrutura populacional turquesa (Figura 25).
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Figura 25 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos do periodo
entre 1.451 e 1.950 anos AP
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Fonte: autoria propria (2020).

Assim como no periodo de 500 anos apresentado anteriormente, € interessante
aqui também a presenca da ancestralidade “marrom” em individuos do Canada e dos
EUA.

O destaque € a presenca da ancestralidade “rosa” em dois individuos, um do
Canada e outro do Brasil. Tal componente somente aparece em popula¢gdes modernas
do subcontinente indiano. A duvida surge mais uma vez: como esta componente teria
chegado quase que “simultaneamente” no Norte € no Sul das Américas?

As demais componentes sdo comuns a populacdes do centro e do leste da Asia
e da Oceania, ou sdo em tao pequena proporcao que podem ser frutos da ocorréncia
de mutacgdes aleatdrias.

Outros 11 individuos estao associados ao periodo de 2.000 anos entre 1.951 e
3.950 anos AP. Os mesmos s&do também provenientes de 4 paises: Brasil (3
individuos), Canada (3), EUA (4) e Peru (1). Neste periodo a componente “turquesa”
predomina nos individuos do Brasil e dos EUA, com 5 “turquesa-puros” entre os dois
paises. No Canada ha um equilibrio de ancestralidades, enquanto que no individuo do

Peru predomina a “verde escura” (Figura 26).
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Figura 26 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos do periodo
entre 1.951 e 3.950 anos AP
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Fonte: autoria propria (2020).

Os 3 individuos do Canada apresentam estruturas gendmicas muito
semelhantes, inclusive com relevante presenca da componente “marrom” em quase
iguais proporgdes. O individuo 19057, do Brasil, apresenta uma relevante quantidade
da componente “verde clara”, que somente aparece em populagdes modernas da
Oceania e do subcontinente indiano. As demais componentes observadas sao apenas
vestigiais.

Vinte individuos estao associados ao periodo de dois milénios entre 3.951 e
5.950 anos AP. Os mesmos s&o provenientes de 5 paises: Canada (1 individuo), Chile
(3), EUA (12) Groenlandia (1) e Peru (3). Neste periodo a componente “turquesa”
predomina nos individuos dos EUA, com 8 “turquesa-puros”. Apesar de no Chile haver
um “turquesa puro”’, nos outros dois individuos predomina a componente “verde
escura”, assim como no Peru. No individuo do Canada ha novamente um equilibrio de
ancestralidades, enquanto que no individuo da Groenlandia predomina a “lilas” (Figura
27).
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Figura 27 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos do periodo
entre 3.951 e 5.950 anos AP
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“verde clara”, que somente aparece em populagdes modernas da Oceania e do
subcontinente indiano, enquanto que a componente predominante no individuo da
Groenlandia somente é observavel em populacées modernas da Asia Central/Sibéria,
bem como da Oceania. Na verdade, a estrutura genémica deste ultimo em muito se
assemelha a de siberianos modernos. As demais componentes observadas neste
periodo sao apenas vestigiais.

Outros 17 individuos estédo associados ao periodo de 2.000 anos entre 5.951 e
7.950 anos AP. Os mesmos sédo também provenientes de 5 paises: Argentina (9
individuos), Belize (2), Brasil (3), Canada (2) e Chile (1). Neste periodo a componente
“turquesa” também predomina nos individuos da Argentina e do Belize, com 7
“turquesa-puros” entre os dois paises. Os individuos do Brasil, apesar da distancia
cronoldgica, ja possuem uma estrutura genémica muito parecidas com populagdes
nativo américas modernas. No individuo 939, do Canada, a componente “lilas” domina
todo o genoma, enquanto que no outro individuo deste Pais ha novamente um
equilibrio de ancestralidades — apesar de certa predominancia da “turquesa” —, assim

como no individuo do Chile (Figura 28).
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Figura 28 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos do periodo
entre 5.951 e 7.950 anos AP
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Fonte: autoria propria (2020).

Quinze individuos estao associados ao periodo de dois milénios entre 7.951 e
9.950 anos AP. Os mesmos sao também provenientes de 5 paises: Argentina (2
individuos), Belize (1), Brasil (6), EUA (1) e Peru (5). Neste periodo a componente
“turquesa” também tem leve predominéncia em geral, com 3 “turquesa puros”, na
Argentina, no Brasil e no Peru. A excegao para afirmagao anterior € o individuo dos

EUA, Kennewick, no qual a componente “lilas” domina todo o genoma (Figura 29).

Figura 29 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos do periodo
entre 7.951 e 9.950 anos AP
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Fonte: autoria propria (2020).

Depois da “turquesa”, a componente “verde escura”’ aparece de forma muito
proeminente em praticamente todos os paises, novamente, a excecdo dos EUA. A

componente “marrom” € apenas vestigial.
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Os ultimos 13 individuos estdo associados ao periodo que parte de 9.951 anos
AP até a transicao do Pleistoceno para o Holoceno. Os mesmos sao provenientes de
3 paises: Brasil (5 individuos), Chile (1) e EUA (7) (Figura 30).

Figura 30 — Componentes ancestrais observados em individuos humanos antigos do periodo
entre 9951 anos AP a transi¢cao Pleistoceno-Holoceno
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Fonte: autoria propria (2020).

No Brasil predomina a ancestralidade “turquesa”, com 3 individuos “turquesa-
puros”, enquanto que no Chile a “verde escuro” predomina. Ja nos EUA ha um
equilibrio de ancestralidades. O destaque neste ultimo Pais € a extensa presenca da
componente ancestral “azul escura” somente presente, na atualidade, em populacdes
Europeias. As demais componentes sao apenas vestigiais. Aqui ha uma clara
diferenca entre as estruturas gendmicas observadas nas diferentes regides das
Américas.

Em suma, se os individuos mais antigos, e aqui analisados, do Brasil e do Chile
forem descendentes de populagdes que adentraram as Américas pela Beringia, estas
possuiam uma estrutura gendmica composta majoritariamente pelas componentes
“turquesa”, “verde escura” e “lilas”. Enquanto que a “azul escura’ aparentemente
adentrou pelo Beringia posteriormente e se limitou a porgdo Norte dos Continente, até
desaparecer.

Nos 4.000 anos seguintes as estruturas gendmicas dos individuos americanos
se estabilizou entre as componentes “turquesa”, “verde escura” e “lilas”. O que pode
indicar um periodo sem maiores migracdes para as Américas, ou de migracdes de

individuos que somente carregavam estas componentes.
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Nos proximos 5.000 anos houve uma cada vez maior afluéncia de novas
ancestralidades nos individuos americanos, com um pico de diversidade entre 951 e
1.450 anos AP, isto €, entre os anos de 999 e 500 do primeiro milénio. Isto pode ter
sido causado por novas migragées em massa em dire¢gao as Américas, e ndo somente
pela Beringia — ou como resultado de diferentes adaptag¢des bioldgicas a possiveis
novas pressdes ambientais enfrentadas no continente americano.

Os 3 séculos seguintes viram novamente uma estabilidade genémica entre as
componentes ancestrais “turquesa”, “verde escura’ e “lilas”. O que pode indicar,
também novamente, um curto periodo com a auséncia de maiores migragdes para as
Américas, ou, como ja afirmado anteriormente, a ocorréncia de migragdes de
individuos que somente carregavam estas componentes.

Por fim, nos ultimos 650 (ou 700) anos houve um novo (res)surgimento de
diversas ancestralidades, muito provavelmente pelo motivo de a América se tornar
palco de diversas migragdes, em especial, mas ndo exclusivamente, do continente
europeu.

Como ja destacado anteriormente, ao longo dos ultimos 10 a 12 mil anos, a
componente ancestral “turquesa” manteve certa hegemonia em relagéo as outras, algo
observavel principalmente na América do Norte, até praticamente desaparecer, na
atualidade. Na América do Sul, ela rapidamente perdeu espacgo para uma estrutura
populacional genémica que mais se assemelhava aquela observavel em populagbes
nativo-americanas modernas (componentes “lilas” mais “verde escura”).

Finaliza-se aqui entdo as possiveis inferéncias resultantes da associacédo dos
dados ADMIXTURE com aqueles de ordem cronoldgica dos individuos antigos das

Américas.
4.2 ANALISE DE COMPONENTES PRINCIPAIS
Logo de inicio, € possivel afirmar que a Analise de Componentes Principais

(ACP) resultou em sucesso? uma vez que é possivel observar o perfil em “V” invertido

das amostras do 1kGP, mesmo que um tanto achatado (Figura 31).

20 As primeiras 20 componentes principais resultantes da ACP e seus respectivos autovalores podem

ser observados no final desta obra (Apéndice D).
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Figura 31 — Grafico de dispersao produzido com as duas principais componentes resultantes
da ACP
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Fonte: autoria propria (2020).

E interessante observar o quéo distante estdo as amostras do SGDP das do
1kGP, o que demonstra que a maioria dos individuos do ultimo passaram por varios
eventos de mistura genética, comprovando a esséncia dos projetos, principalmente do
primeiro, que buscou sequenciar populagdes modernas que, a principio, passaram por
pouco eventos de mistura.

E possivel também observar que ha um grande agrupamento de amostras
antigas na parte superior do gréafico, distantes de qualquer amostra moderna. Tal
agrupamento é composto principalmente por individuos com a estrutura populacional
2, caracterizada pela componente ancestral “turquesa”, e hibridos com maiores
proporcdes desta componente.

Um dos objetivos ao se produzir este grafico é identificar possiveis
agrupamentos de amostras antigas com amostras modernas, e na figura anterior é
possivel observar que este agrupamento acontece em dois momentos, um de
amostras antigas com amostras do SGDP e outro das primeiras com amostras do
1kGP (Figura 32).
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Figura 32 — Detalhe do gréafico produzido com os resultados da ACP demonstrando os 2

pontos de agrupamento amostras antigas-modernas
- =

0.00 PS-18

USR2

PS-09

-0.02

PC2

-0.04

516

Legenda

@ ANR

008 @ AMR-SGDP
. Antigas
@ cas

@ cas
@ oce

Kennewick

-0.05 -0.04 -0.03 -0.02
PC1
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O detalhe demonstra, inicialmente, que de fato as amostras do SGDP (AMR-
SGDP, CAS e OCE) sao muito préximas geneticamente, o que comprova a
constatacao anterior de que estes individuos modernos compartilham consideravel
carga genética entre si — e com os individuos antigos das Américas.

Alguns destes ultimos, por sua vez, se agrupam entre os individuos modernos
das CAS e da AMR-SGDP, em um primeiro ponto, e com individuos modernos da
AMR (1kGP) em um segundo ponto. Estes individuos antigos seriam aqueles da
estrutura populacional 1, mais parecidos geneticamente com os indigenas atuais,
apresentando as componentes ancestrais “verde escura” e “lilas” em maiores
proporcodes, e hibridos.

Nenhum individuo antigo das Américas se agrupa entre os individuos da OCE.
Nem mesmo o individuo PS-26, anteriormente apresentado nos resultados
ADMIXTURE como possuidor de duas componentes ancestrais da OCE (Figura 16).
Este fato parece significar que: ndo basta que um individuo possua as componentes

ancestrais presentes em determinado recorte geografico para que ele se agrupe com
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amostras daquele local, mas as proporcdes destas componentes/ancestralidades
parece ser um importante fator para definir este agrupamento.

Por fim, segundo o resultado da ACP, nenhum outro individuo antigo das
Américas se agrupa com qualquer outra populacédo moderna. O que parece indicar de
fato que todos os individuos antigos sdo descendentes daqueles que cruzaram a
Beringia em dire¢cdo ao interior da América — ainda que carreguem resquicios de
outras ancestralidades, como demonstram os resultados ADMIXTURE,
provavelmente resultado de migragbes ainda mais ancestrais ocorridas nas mais

diversas regides da Eurasia.
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5 CONSIDERAGOES FINAIS

Ao se observar os resultados ADMIXTURE € possivel se notar que os
individuos antigos oriundos do Canada e dos EUA possuem uma alta diversidade de
componentes ancestrais ndo observavel nos individuos da América do Sul. Trata-se
de um cenario muito semelhante a outro observavel em um nivel mundial: a Africa é
hoje considerada o continente com maior grau de diversidade genética dentre todos
do Planeta, e assim parece ter sido em todas as etapas da Histéria Humana. Tal fato
levou a proposi¢cdo da (hoje) dominante teoria de que o Género Humano surgiu
naquele Continente e de la se espalhou por todo o Globo (LIU et al., 2006).

Além disso, tais resultados indicam que todas as ancestralidades observadas
nos individuos antigos das Ameéricas podem ter adentrado neste Continente a partir
da Beringia — ainda que possa haver uma pequena quantidade de individuos nos quais
ha auséncia de dados cronolégicos associados e, portanto, ndo seja possivel realizar
maiores inferéncias quanto a migragdes de suas ancestralidades.

A Beringia parece ter sido entdo uma regido geografica aglutinadora de
diversas outras ancestralidades originadas na Africa e em outras partes da Eurasia.
Isso é perceptivel também na estrutura populacional dos individuos indigenas
modernos da Sibéria (SGDP), mais diversa do que qualquer outra populagao indigena
moderna (SGDP). As constantes e rapidas mudangas ambientais que ocorreram na
Beringia poderiam ter sido ainda fontes de press&o para o surgimento de novas
ancestralidades nao existentes em outras partes da Terra — como a componente
ancestral “turquesa”.

Soma-se a isso o fato evidenciado pela ACP de que os individuos antigos
apresentam uma maior afinidade genética com as amostras modernas provenientes
da Sibéria/Russia do que com qualquer outra populagdo moderna ndo-americana.

Nesse sentido, frente a todos estes aspectos evidenciados no capitulo anterior,
nao foi possivel atestar a existéncia de uma possivel ancestralidade especificamente
oceanica nos individuos antigos: as mutagdes (os SNPs) presentes nestas amostras,
e que compdem possivel componente ancestral oriundo da Oceania (“lilas”), sao
também compartilhadas por individuos da Sibéria/Russia. Além disso, esse suposto
componente oceanico quase sempre vem acompanhado de uma componente
ancestral hoje somente observada na Russia (das amostras ndo-americanas), que é

a componente “verde escura”.
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O que pode ser afirmado aqui entdo é que uma relevante parcela dos individuos
antigos das Américas compartiiha de um mesmo componente ancestral com as
populacdes modernas da Oceania, da Asia Central/Sibéria e das préprias Américas.

No geral, € possivel observar duas estruturas populacionais nos individuos
antigos, uma delas praticamente nao existente em populagbées modernas — aquela
majoritariamente “turquesa” —, e a outra que langou as bases genéticas da estrutura
populacional de todos os indigenas modernos das Américas — aquela majoritariamente
“lilas” e “verde escura”.

Tais estruturas populacionais era contempordneas e nao € possivel
correlaciona-las com nenhum periodo cronolégico em especifico, isto €, ambas estao
presentes em todo o espectro cronolégico considerado nesta pesquisa. A diferenca é
que a estrutura populacional majoritariamente “turquesa” veio a decair em frequéncia
ao longo do tempo, mas especialmente em periodos pos-Contato — ao ponto de que
hoje somente vestigios desta ancestralidade é observavel em individuos modernos da
Argentina, do México e da Sibéria/Russia. Por outro lado, a estrutura populacional
“lilas mais verde escura” aparentemente se tornou dominante por toda a América.

Possiveis explicagdes para este fato € de que a carga genética “turquesa”
estivesse relacionada a fatores de adaptacdo as durissimas condigdes ambientais
existentes na Beringia em torno do UMG. Fatores de adaptacéo estes que ja nao
seriam mais necessarios no interior e/ou no Sul das Américas, assim tal componente
ancestral teria passado por um processo de selegdo natural negativa?! e ter decaido
em frequéncia e proporgao — o inverso pode também ter ocorrido com as componentes
“lilas” e “verde escura”, ou seja, elas poderiam estar associadas a fatores de
adaptacdo ao ambiente das Américas e por isso passaram por processos de sele¢ao
natural positiva, aumentando em frequéncia e propor¢cédo (MOLLES, 2015).

A constatagao da existéncia de duas estruturas populacionais antigas, porém
contemporaneas, e distintas nas Américas pode entdo explicar as diferencas
morfolégicas observadas entre cranios de individuos antigos evidenciados no
Continente, e entre individuos antigos e modernos — as denominadas morfologias
“‘Paleoamericana” e “Amerindia”. Nesse sentido, o decaimento da ancestralidade

g i)

“turquesa” e a consequente dominagao das componentes “lilas” e “verde escura”

21 Este processo aparentemente se tornou especialmente mais intenso apés o Contato europeu, mas
muito provavelmente pelo surgimento de outras fontes de pressdo seletiva — a chegada de novas
patologias pode ter sido uma delas.
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podem tem levado a uma maior homogeneizagao das morfologias cranianas de povos
nativo-americanos, observada na atualidade.

Assim, a tese resultante desta pesquisa é a seguinte:

Ndo € possivel observar nos individuos antigos das Américas uma
ancestralidade genética especificamente oceanica. No entanto, os mesmos
compartiham inumeras mutagdbes com populacbes oceadnicas e centro-
asiaticas/siberianas modernas. Nesse sentido, SNPs presentes nas populagdes
oceanicas modernas também estiveram presentes no passado, e ainda persistem no
presente, por todo o continente americano. Diferengas cranio-morfoldgicas
observadas entre individuos nativo-americanos antigos e/ou entre individuos nativo-
americanos antigos e modernos podem ser explicadas entédo pela existéncia de duas
estruturas populacionais (genéticas) distintas que existiram nas Américas em periodos
pré-Contato. Ambas estruturas populacionais (e outras ancestralidades) muito
provavelmente se originaram e adentraram no continente americano através da
Beringia, ao mesmo tempo, tendo ambas persistido até periodos pos-Contato. Uma
vez que nenhuma das duas pode ser correlacionada a um periodo cronolégico
especifico, conclui-se que o processo de povoamento das Américas se deu como um
fluxo quase que continuo de individuos ao longo de milhares de anos, que teria partido
da Beringia, e ndo como um limitado numero de eventos migratorios — apesar de haver
momentos em que este processo migratério pareceu ser mais intenso — fato que por
si sO rechaca a “Clovis First Theory’.

Assim, é evidente entdo que os resultados aqui obtidos e apresentados
rechagam por completo os diversos aspectos que compdem a hipotese originalmente
delineada para esta pesquisa. Obviamente, esta tese é resultado da comparacéao de
dados genéticos de centenas de individuos antigos das Américas com aqueles de
milhares de amostras modernas de todo o Mundo. Portanto, é importante reconhecer
que ha, invariavelmente, limites interpretativos. Mas se trata da melhor aproximacgao
cientifica possivel na atualidade.

A fim de se obter resultados e interpretacbes mais precisas, demonstram-se
necessarios maiores esforcos que levem a uma também maior quantidade de
individuos antigos sequenciados genomicamente ao redor do Globo, de modo que
possa ser realizado um estudo pleno (e portador de significancia estatistica) sobre o

passado humano.
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Por fim, é importante relembrar que uma possivel narrativa sobre o povoamento
das Américas, deve ser fruto e suportada por um conjunto das mais diversas analises
realizadas nos também diferentes tipos de remanescentes arqueoldgicos, como
exemplificado na introduc&o desta pesquisa. Ainda que estudos em arqueogendmica
promovam um novo olhar sobre este processo do passado, e culmine na producéao de
novos conhecimentos, esta € uma discussao que envolve aspectos que se estendem

muito além do citado aporte.
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APENDICE A - LISTA DAS AMOSTRAS DO 1KGP UTILIZADAS NESTA
PESQUISA, SEGUIDAS DAS POPULAGOES (“POP.”) AS QUAIS PERTENCEM E
DE SUAS RESPECTIVAS REGIOES GEOGRAFICAS (“REG.”)

Amostra

Pop.

Reg.

HG02502

ACB

AFR

HG02505

ACB

AFR

HG02508

ACB

AFR

HG02511

ACB

AFR

HG02536

ACB

AFR

HG02537

ACB

AFR

HG02541

ACB

AFR

HG02545

ACB

AFR

HG02546

ACB

AFR

HG02549

ACB

AFR

HG02554

ACB

AFR

HG02555

ACB

AFR

HG02557

ACB

AFR

HG02558

ACB

AFR

HG02577

ACB

AFR

HG02580

ACB

AFR

NA19625

ASW

AFR

NA19700

ASW

AFR

NA19701

ASW

AFR

NA19703

ASW

AFR

NA19704

ASW

AFR

NA19707

ASW

AFR

NA19711

ASW

AFR

NA19712

ASW

AFR

NA19713

ASW

AFR

NA19818

ASW

AFR

NA19819

ASW

AFR

NA19834

ASW

AFR

NA19835

ASW

AFR

NA19900

ASW

AFR

NA19901

ASW

AFR

NA19904

ASW

AFR

NA19908

ASW

AFR

NA19909

ASW

AFR

NA19913

ASW

AFR

NA19914

ASW

AFR

NA19916

ASW

AFR

Amostra | Pop. | Reg.
HGO01879 | ACB | AFR
HGO01880 | ACB | AFR
HG01882 | ACB | AFR
HG01883 | ACB | AFR
HG01885 | ACB | AFR
HG01886 | ACB | AFR
HG01889 | ACB | AFR
HG01890 | ACB | AFR
HG01894 | ACB | AFR
HGO01896 | ACB | AFR
HGO01912 | ACB | AFR
HGO01914 | ACB | AFR
HGO01915 | ACB | AFR
HGO01956 | ACB | AFR
HG01958 | ACB | AFR
HG01985 | ACB | AFR
HG01986 | ACB | AFR
HG01988 | ACB | AFR
HG01989 | ACB | AFR
HG01990 | ACB | AFR
HG02009 | ACB | AFR
HG02010 | ACB | AFR
HG02012 | ACB | AFR
HG02013 | ACB | AFR
HG02014 | ACB | AFR
HG02051 | ACB | AFR
HG02052 | ACB | AFR
HG02053 | ACB | AFR
HG02054 | ACB | AFR
HG02095 | ACB | AFR
HG02107 | ACB | AFR
HG02108 | ACB | AFR
HG02111 | ACB | AFR
HG02143 | ACB | AFR
HG02144 | ACB | AFR
HG02255 | ACB | AFR
HG02256 | ACB | AFR
HG02281 | ACB | AFR
HG02282 | ACB | AFR
HG02283 | ACB | AFR

NA19917

ASW

AFR

Amostra | Pop. | Reg.
HG02284 | ACB | AFR
HG02307 | ACB | AFR
HG02308 | ACB | AFR
HG02309 | ACB | AFR
HG02314 | ACB | AFR
HG02315 | ACB | AFR
HG02317 | ACB | AFR
HG02318 | ACB | AFR
HG02322 | ACB | AFR
HG02323 | ACB | AFR
HG02325 | ACB | AFR
HG02330 | ACB | AFR
HG02332 | ACB | AFR
HG02334 | ACB | AFR
HG02337 | ACB | AFR
HG02339 | ACB | AFR
HG02343 | ACB | AFR
HG02419 | ACB | AFR
HG02420 | ACB | AFR
HG02427 | ACB | AFR
HG02429 | ACB | AFR
HG02433 | ACB | AFR
HG02439 | ACB | AFR
HG02442 | ACB | AFR
HG02445 | ACB | AFR
HG02449 | ACB | AFR
HG02450 | ACB | AFR
HG02455 | ACB | AFR
HG02470 | ACB | AFR
HG02471 | ACB | AFR
HG02476 | ACB | AFR
HG02477 | ACB | AFR
HG02479 | ACB | AFR
HG02481 | ACB | AFR
HG02484 | ACB | AFR
HG02485 | ACB | AFR
HG02489 | ACB | AFR
HG02496 | ACB | AFR
HG02497 | ACB | AFR
HG02501 | ACB | AFR

NA19920

ASW

AFR

NA19921

ASW

AFR




Amostra

Pop.

Reg.

NA19922

ASW

AFR

120

NA19923

ASW

AFR

NA19982

ASW

AFR

NA19984

ASW

AFR

NA20126

ASW

AFR

NA20127

ASW

AFR

NA20274

ASW

AFR

NA20276

ASW

AFR

NA20278

ASW

AFR

NA20281

ASW

AFR

NA20282

ASW

AFR

NA20287

ASW

AFR

NA20289

ASW

AFR

NA20291

ASW

AFR

NA20294

ASW

AFR

NA20296

ASW

AFR

NA20298

ASW

AFR

NA20299

ASW

AFR

NA20314

ASW

AFR

NA20317

ASW

AFR

NA20318

ASW

AFR

NA20320

ASW

AFR

NA20321

ASW

AFR

NA20332

ASW

AFR

NA20334

ASW

AFR

NA20339

ASW

AFR

NA20340

ASW

AFR

NA20342

ASW

AFR

NA20346

ASW

AFR

NA20348

ASW

AFR

NA20351

ASW

AFR

NA20355

ASW

AFR

NA20356

ASW

AFR

NA20357

ASW

AFR

NA20359

ASW

AFR

NA20362

ASW

AFR

NA20412

ASW

AFR

HGO03006

BEB

SAS

HGO03007

BEB

SAS

HGO03009

BEB

SAS

HGO03012

BEB

SAS

HGO03585

BEB

SAS

HGO03589

BEB

SAS

HGO03593

BEB

SAS

HGO03594

BEB

SAS

Amostra | Pop. | Reg.
HGO03595 | BEB | SAS
HGO03598 | BEB | SAS
HGO03600 | BEB | SAS
HGO03603 | BEB | SAS
HGO03604 | BEB | SAS
HGO03607 | BEB | SAS
HGO03611 | BEB | SAS
HGO03615 | BEB | SAS
HGO03616 | BEB | SAS
HGO03793 | BEB | SAS
HGO03796 | BEB | SAS
HGO03800 | BEB | SAS
HG03802 | BEB | SAS
HGO03803 | BEB | SAS
HGO03805 | BEB | SAS
HGO03808 | BEB | SAS
HGO03809 | BEB | SAS
HG03812 | BEB | SAS
HG03814 | BEB | SAS
HGO03815 | BEB | SAS
HG03817 | BEB | SAS
HG03821 | BEB | SAS
HG03823 | BEB | SAS
HGO03824 | BEB | SAS
HG03826 | BEB | SAS
HGO03829 | BEB | SAS
HGO03830 | BEB | SAS
HGO03832 | BEB | SAS
HGO03833 | BEB | SAS
HGO03902 | BEB | SAS
HGO03905 | BEB | SAS
HGO03907 | BEB | SAS
HGO03908 | BEB | SAS
HGO03910 | BEB | SAS
HGO03911 | BEB | SAS
HGO03913 | BEB | SAS
HG03914 | BEB | SAS
HG03916 | BEB | SAS
HG03917 | BEB | SAS
HGO03919 | BEB | SAS
HG03920 | BEB | SAS
HG03922 | BEB | SAS
HG03925 | BEB | SAS
HG03926 | BEB | SAS
HG03928 | BEB | SAS

Amostra | Pop. | Reg.
HG03931 | BEB | SAS
HG03934 | BEB | SAS
HG03937 | BEB | SAS
HG03940 | BEB | SAS
HG03941 | BEB | SAS
HG04131 | BEB | SAS
HG04134 | BEB | SAS
HG04140 | BEB | SAS
HG04141 | BEB | SAS
HG04144 | BEB | SAS
HG04146 | BEB | SAS
HG04152 | BEB | SAS
HG04153 | BEB | SAS
HG04155 | BEB | SAS
HG04156 | BEB | SAS
HG04158 | BEB | SAS
HG04159 | BEB | SAS
HG04161 | BEB | SAS
HG04162 | BEB | SAS
HG04164 | BEB | SAS
HG04171 | BEB | SAS
HG04173 | BEB | SAS
HG04176 | BEB | SAS
HG04177 | BEB | SAS
HG04180 | BEB | SAS
HG04182 | BEB | SAS
HG04183 | BEB | SAS
HG04185 | BEB | SAS
HG04186 | BEB | SAS
HG04188 | BEB | SAS
HG04189 | BEB | SAS
HG04194 | BEB | SAS
HG04195 | BEB | SAS
HGO00759 | CDX | EAS
HGO00766 | CDX | EAS
HGO00844 | CDX | EAS
HGO00851 | CDX | EAS
HGO00864 | CDX | EAS
HG00867 | CDX | EAS
HGO00879 | CDX | EAS
HGO00881 | CDX | EAS
HGO00956 | CDX | EAS
HGO00978 | CDX | EAS
HG00982 | CDX | EAS
HGO01028 | CDX | EAS




Amostra

Pop.

Reg.

HG01029

CDX

EAS

Amostra

Pop.

Reg.
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HGO01031

CDX

EAS

HG02250

CDX

EAS

HGO01046

CDX

EAS

HG02351

CDX

EAS

HG01794

CDX

EAS

HG02353

CDX

EAS

HG01795

CDX

EAS

HG02355

CDX

EAS

HG01796

CDX

EAS

HG02356

CDX

EAS

HG01797

CDX

EAS

HG02360

CDX

EAS

HG01798

CDX

EAS

HG02364

CDX

EAS

HG01799

CDX

EAS

HG02367

CDX

EAS

HGO01800

CDX

EAS

HG02371

CDX

EAS

HGO01801

CDX

EAS

HG02373

CDX

EAS

HG01802

CDX

EAS

HG02374

CDX

EAS

HGO01804

CDX

EAS

HG02375

CDX

EAS

HGO01805

CDX

EAS

HG02379

CDX

EAS

HGO01806

CDX

EAS

HG02380

CDX

EAS

HGO01807

CDX

EAS

HG02382

CDX

EAS

HGO01808

CDX

EAS

HG02383

CDX

EAS

HGO01809

CDX

EAS

HG02384

CDX

EAS

HG01810

CDX

EAS

HG02385

CDX

EAS

HG01811

CDX

EAS

HG02386

CDX

EAS

HG01812

CDX

EAS

HG02389

CDX

EAS

HGO01813

CDX

EAS

HG02390

CDX

EAS

HGO01815

CDX

EAS

HG02391

CDX

EAS

HGO01816

CDX

EAS

HG02392

CDX

EAS

HGO01817

CDX

EAS

HG02394

CDX

EAS

HG02151

CDX

EAS

HG02395

CDX

EAS

HG02152

CDX

EAS

HG02396

CDX

EAS

HG02153

CDX

EAS

HG02397

CDX

EAS

HG02154

CDX

EAS

HG02398

CDX

EAS

HG02155

CDX

EAS

HG02399

CDX

EAS

HG02156

CDX

EAS

HG02401

CDX

EAS

HG02164

CDX

EAS

HG02402

CDX

EAS

HG02165

CDX

EAS

HG02406

CDX

EAS

HG02166

CDX

EAS

HG02407

CDX

EAS

HG02178

CDX

EAS

HG02408

CDX

EAS

HG02179

CDX

EAS

HG02409

CDX

EAS

HG02180

CDX

EAS

HG02410

CDX

EAS

HG02181

CDX

EAS

NA06984

CEU

EUR

HG02182

CDX

EAS

NA06985

CEU

EUR

HG02184

CDX

EAS

NA06986

CEU

EUR

HG02185

CDX

EAS

NA06989

CEU

EUR

HG02186

CDX

EAS

NA06994

CEU

EUR

HG02187

CDX

EAS

NAQ7000

CEU

EUR

HG02188

CDX

EAS

NAQ7037

CEU

EUR

HG02190

CDX

EAS

NAQ7048

CEU

EUR

NAQ7051

CEU

EUR

Amostra | Pop. | Reg.
NA07056 | CEU | EUR
NA07347 | CEU | EUR
NA07357 | CEU | EUR
NA10847 | CEU | EUR
NA10851 | CEU | EUR
NA11829 | CEU | EUR
NA11830 | CEU | EUR
NA11831 | CEU | EUR
NA11832 | CEU | EUR
NA11840 | CEU | EUR
NA11843 | CEU | EUR
NA11881 | CEU | EUR
NA11892 | CEU | EUR
NA11893 | CEU | EUR
NA11894 | CEU | EUR
NA11918 | CEU | EUR
NA11919 | CEU | EUR
NA11920 | CEU | EUR
NA11930 | CEU | EUR
NA11931 | CEU | EUR
NA11932 | CEU | EUR
NA11933 | CEU | EUR
NA11992 | CEU | EUR
NA11994 | CEU | EUR
NA11995 | CEU | EUR
NA12003 | CEU | EUR
NA12004 | CEU | EUR
NA12005 | CEU | EUR
NA12006 | CEU | EUR
NA12043 | CEU | EUR
NA12044 | CEU | EUR
NA12045 | CEU | EUR
NA12046 | CEU | EUR
NA12058 | CEU | EUR
NA12144 | CEU | EUR
NA12154 | CEU | EUR
NA12155 | CEU | EUR
NA12156 | CEU | EUR
NA12234 | CEU | EUR
NA12249 | CEU | EUR
NA12272 | CEU | EUR
NA12273 | CEU | EUR
NA12275 | CEU | EUR
NA12282 | CEU | EUR
NA12283 | CEU | EUR
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Amostra | Pop. | Reg.
NA12286 | CEU | EUR
NA12287 | CEU | EUR
NA12340 | CEU | EUR
NA12341 | CEU | EUR
NA12342 | CEU | EUR
NA12347 | CEU | EUR
NA12348 | CEU | EUR
NA12383 | CEU | EUR
NA12399 | CEU | EUR
NA12400 | CEU | EUR
NA12413 | CEU | EUR
NA12414 | CEU | EUR
NA12489 | CEU | EUR
NA12546 | CEU | EUR
NA12716 | CEU | EUR
NA12717 | CEU | EUR
NA12718 | CEU | EUR
NA12748 | CEU | EUR
NA12749 | CEU | EUR
NA12750 | CEU | EUR
NA12751 | CEU | EUR
NA12760 | CEU | EUR
NA12761 | CEU | EUR
NA12762 | CEU | EUR
NA12763 | CEU | EUR
NA12775 | CEU | EUR
NA12776 | CEU | EUR
NA12777 | CEU | EUR
NA12778 | CEU | EUR
NA12812 | CEU | EUR
NA12813 | CEU | EUR
NA12814 | CEU | EUR
NA12815 | CEU | EUR
NA12827 | CEU | EUR
NA12828 | CEU | EUR
NA12829 | CEU | EUR
NA12830 | CEU | EUR
NA12842 | CEU | EUR
NA12843 | CEU | EUR
NA12872 | CEU | EUR
NA12873 | CEU | EUR
NA12874 | CEU | EUR
NA12878 | CEU | EUR
NA12889 | CEU | EUR
NA12890 | CEU | EUR

Amostra | Pop. | Reg.
NA18525 | CHB | EAS
NA18526 | CHB | EAS
NA18528 | CHB | EAS
NA18530 | CHB | EAS
NA18531 | CHB | EAS
NA18532 | CHB | EAS
NA18533 | CHB | EAS
NA18534 | CHB | EAS
NA18535 | CHB | EAS
NA18536 | CHB | EAS
NA18537 | CHB | EAS
NA18538 | CHB | EAS
NA18539 | CHB | EAS
NA18541 | CHB | EAS
NA18542 | CHB | EAS
NA18543 | CHB | EAS
NA18544 | CHB | EAS
NA18545 | CHB | EAS
NA18546 | CHB | EAS
NA18547 | CHB | EAS
NA18548 | CHB | EAS
NA18549 | CHB | EAS
NA18550 | CHB | EAS
NA18552 | CHB | EAS
NA18553 | CHB | EAS
NA18555 | CHB | EAS
NA18557 | CHB | EAS
NA18558 | CHB | EAS
NA18559 | CHB | EAS
NA18560 | CHB | EAS
NA18561 | CHB | EAS
NA18562 | CHB | EAS
NA18563 | CHB | EAS
NA18564 | CHB | EAS
NA18565 | CHB | EAS
NA18566 | CHB | EAS
NA18567 | CHB | EAS
NA18570 | CHB | EAS
NA18571 | CHB | EAS
NA18572 | CHB | EAS
NA18573 | CHB | EAS
NA18574 | CHB | EAS
NA18577 | CHB | EAS
NA18579 | CHB | EAS
NA18582 | CHB | EAS

Amostra | Pop. | Reg.
NA18591 | CHB | EAS
NA18592 | CHB | EAS
NA18593 | CHB | EAS
NA18595 | CHB | EAS
NA18596 | CHB | EAS
NA18597 | CHB | EAS
NA18599 | CHB | EAS
NA18602 | CHB | EAS
NA18603 | CHB | EAS
NA18605 | CHB | EAS
NA18606 | CHB | EAS
NA18608 | CHB | EAS
NA18609 | CHB | EAS
NA18610 | CHB | EAS
NA18611 | CHB | EAS
NA18612 | CHB | EAS
NA18613 | CHB | EAS
NA18614 | CHB | EAS
NA18615 | CHB | EAS
NA18616 | CHB | EAS
NA18617 | CHB | EAS
NA18618 | CHB | EAS
NA18619 | CHB | EAS
NA18620 | CHB | EAS
NA18621 | CHB | EAS
NA18622 | CHB | EAS
NA18623 | CHB | EAS
NA18624 | CHB | EAS
NA18625 | CHB | EAS
NA18626 | CHB | EAS
NA18627 | CHB | EAS
NA18628 | CHB | EAS
NA18629 | CHB | EAS
NA18630 | CHB | EAS
NA18631 | CHB | EAS
NA18632 | CHB | EAS
NA18633 | CHB | EAS
NA18634 | CHB | EAS
NA18635 | CHB | EAS
NA18636 | CHB | EAS
NA18637 | CHB | EAS
NA18638 | CHB | EAS
NA18639 | CHB | EAS
NA18640 | CHB | EAS
NA18641 | CHB | EAS
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Amostra | Pop. | Reg.
NA18642 | CHB | EAS
NA18643 | CHB | EAS
NA18644 | CHB | EAS
NA18645 | CHB | EAS
NA18646 | CHB | EAS
NA18647 | CHB | EAS
NA18648 | CHB | EAS
NA18740 | CHB | EAS
NA18745 | CHB | EAS
NA18747 | CHB | EAS
NA18748 | CHB | EAS
NA18749 | CHB | EAS
NA18757 | CHB | EAS
HGO00403 | CHS | EAS
HGO00404 | CHS | EAS
HGO00406 | CHS | EAS
HGO00407 | CHS | EAS
HGO00409 | CHS | EAS
HGO00410 | CHS | EAS
HGO00419 | CHS | EAS
HG00421 | CHS | EAS
HGO00422 | CHS | EAS
HG00428 | CHS | EAS
HGO00436 | CHS | EAS
HGO00437 | CHS | EAS
HGO00442 | CHS | EAS
HGO00443 | CHS | EAS
HGO00445 | CHS | EAS
HGO00446 | CHS | EAS
HGO00448 | CHS | EAS
HGO00449 | CHS | EAS
HGO00451 | CHS | EAS
HGO00452 | CHS | EAS
HGO00457 | CHS | EAS
HGO00458 | CHS | EAS
HGO00463 | CHS | EAS
HGO00464 | CHS | EAS
HGO00472 | CHS | EAS
HGO00473 | CHS | EAS
HGO00475 | CHS | EAS
HGO00476 | CHS | EAS
HGO00478 | CHS | EAS
HGO00479 | CHS | EAS
HGO00500 | CHS | EAS
HGO00513 | CHS | EAS

Amostra | Pop. | Reg.
HG00524 | CHS | EAS
HG00525 | CHS | EAS
HGO00530 | CHS | EAS
HGO00531 | CHS | EAS
HGO00533 | CHS | EAS
HGO00534 | CHS | EAS
HGO00536 | CHS | EAS
HGO00537 | CHS | EAS
HGO00542 | CHS | EAS
HG00543 | CHS | EAS
HGO00556 | CHS | EAS
HGO00557 | CHS | EAS
HGO00559 | CHS | EAS
HGO00560 | CHS | EAS
HGO00565 | CHS | EAS
HGO00566 | CHS | EAS
HGO00580 | CHS | EAS
HGO00581 | CHS | EAS
HGO00583 | CHS | EAS
HGO00584 | CHS | EAS
HGO00589 | CHS | EAS
HGO00590 | CHS | EAS
HG00592 | CHS | EAS
HGO00593 | CHS | EAS
HGO00595 | CHS | EAS
HGO00596 | CHS | EAS
HGO00598 | CHS | EAS
HGO00599 | CHS | EAS
HGO00607 | CHS | EAS
HGO00608 | CHS | EAS
HGO00610 | CHS | EAS
HGO00611 | CHS | EAS
HGO00613 | CHS | EAS
HGO00614 | CHS | EAS
HGO00619 | CHS | EAS
HG00620 | CHS | EAS
HG00622 | CHS | EAS
HG00623 | CHS | EAS
HG00625 | CHS | EAS
HG00626 | CHS | EAS
HG00628 | CHS | EAS
HGO00629 | CHS | EAS
HGO00631 | CHS | EAS
HGO00632 | CHS | EAS
HGO00634 | CHS | EAS

Amostra | Pop. | Reg.
HGO00650 | CHS | EAS
HG00651 | CHS | EAS
HG00653 | CHS | EAS
HG00654 | CHS | EAS
HG00656 | CHS | EAS
HGO00657 | CHS | EAS
HG00662 | CHS | EAS
HGO00663 | CHS | EAS
HGO00671 | CHS | EAS
HG00672 | CHS | EAS
HGO00674 | CHS | EAS
HGO00675 | CHS | EAS
HG00683 | CHS | EAS
HG00684 | CHS | EAS
HG00689 | CHS | EAS
HGO00690 | CHS | EAS
HG00692 | CHS | EAS
HGO00693 | CHS | EAS
HGO00698 | CHS | EAS
HGO00699 | CHS | EAS
HGO00701 | CHS | EAS
HGO00704 | CHS | EAS
HGO00705 | CHS | EAS
HGO00707 | CHS | EAS
HGO00708 | CHS | EAS
HGO00717 | CHS | EAS
HGO00728 | CHS | EAS
HGO00729 | CHS | EAS
HG01112 | CLM | AMR
HG01113 | CLM | AMR
HG01119 | CLM | AMR
HG01121 | CLM | AMR
HG01122 | CLM | AMR
HG01124 | CLM | AMR
HG01125 | CLM | AMR
HG01130 | CLM | AMR
HG01131 | CLM | AMR
HG01133 | CLM | AMR
HG01134 | CLM | AMR
HG01136 | CLM | AMR
HG01137 | CLM | AMR
HG01139 | CLM | AMR
HG01140 | CLM | AMR
HG01142 | CLM | AMR
HG01148 | CLM | AMR




Amostra

Pop.

Reg.

HG01149

CLM

AMR
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HG01250

CLM

AMR

HG01251

CLM

AMR

HG01253

CLM

AMR

HG01254

CLM

AMR

HG01256

CLM

AMR

HG01257

CLM

AMR

HG01259

CLM

AMR

HG01260

CLM

AMR

HG01269

CLM

AMR

HGO01271

CLM

AMR

HGO01272

CLM

AMR

HG01275

CLM

AMR

HGO01277

CLM

AMR

HG01280

CLM

AMR

HG01281

CLM

AMR

HG01284

CLM

AMR

HG01341

CLM

AMR

HG01342

CLM

AMR

HG01344

CLM

AMR

HG01345

CLM

AMR

HGO01348

CLM

AMR

HGO01350

CLM

AMR

HGO01351

CLM

AMR

HG01353

CLM

AMR

HGO01354

CLM

AMR

HG01356

CLM

AMR

HGO01357

CLM

AMR

HGO01359

CLM

AMR

HGO01360

CLM

AMR

HG01362

CLM

AMR

HGO01363

CLM

AMR

HGO01365

CLM

AMR

HGO01366

CLM

AMR

HG01369

CLM

AMR

HGO01372

CLM

AMR

HGO01374

CLM

AMR

HGO01375

CLM

AMR

HGO01377

CLM

AMR

HG01378

CLM

AMR

HGO01383

CLM

AMR

HGO01384

CLM

AMR

HGO01389

CLM

AMR

HGO01390

CLM

AMR

HG01431

CLM

AMR

Amostra | Pop. | Reg.
HG01432 | CLM | AMR
HG01435 | CLM | AMR
HG01437 | CLM | AMR
HG01438 | CLM | AMR
HG01440 | CLM | AMR
HG01441 | CLM | AMR
HG01443 | CLM | AMR
HG01444 | CLM | AMR
HG01447 | CLM | AMR
HG01455 | CLM | AMR
HG01456 | CLM | AMR
HG01459 | CLM | AMR
HG01461 | CLM | AMR
HG01462 | CLM | AMR
HG01464 | CLM | AMR
HG01465 | CLM | AMR
HG01468 | CLM | AMR
HG01474 | CLM | AMR
HG01479 | CLM | AMR
HG01485 | CLM | AMR
HG01486 | CLM | AMR
HG01488 | CLM | AMR
HG01489 | CLM | AMR
HG01491 | CLM | AMR
HG01492 | CLM | AMR
HG01494 | CLM | AMR
HG01495 | CLM | AMR
HG01497 | CLM | AMR
HG01498 | CLM | AMR
HG01550 | CLM | AMR
HG01551 | CLM | AMR
HG01556 | CLM | AMR
HG02922 | ESN | AFR
HG02923 | ESN | AFR
HG02938 | ESN | AFR
HG02941 | ESN | AFR
HG02943 | ESN | AFR
HG02944 | ESN | AFR
HG02946 | ESN | AFR
HG02947 | ESN | AFR
HG02952 | ESN | AFR
HG02953 | ESN | AFR
HG02968 | ESN | AFR
HG02970 | ESN | AFR
HG02971 | ESN | AFR

Amostra | Pop. | Reg.
HG02973 | ESN | AFR
HG02974 | ESN | AFR
HG02976 | ESN | AFR
HG02977 | ESN | AFR
HG02979 | ESN | AFR
HG02981 | ESN | AFR
HGO03099 | ESN | AFR
HGO03100 | ESN | AFR
HGO03103 | ESN | AFR
HGO03105 | ESN | AFR
HGO03108 | ESN | AFR
HGO03109 | ESN | AFR
HGO03111 | ESN | AFR
HG03112 | ESN | AFR
HGO03114 | ESN | AFR
HG03115 | ESN | AFR
HG03117 | ESN | AFR
HG03118 | ESN | AFR
HG03120 | ESN | AFR
HG03121 | ESN | AFR
HG03123 | ESN | AFR
HGO03124 | ESN | AFR
HG03126 | ESN | AFR
HG03127 | ESN | AFR
HG03129 | ESN | AFR
HGO03130 | ESN | AFR
HG03132 | ESN | AFR
HG03133 | ESN | AFR
HG03135 | ESN | AFR
HG03136 | ESN | AFR
HGO03139 | ESN | AFR
HG03157 | ESN | AFR
HGO03159 | ESN | AFR
HGO03160 | ESN | AFR
HG03162 | ESN | AFR
HG03163 | ESN | AFR
HG03166 | ESN | AFR
HG03168 | ESN | AFR
HG03169 | ESN | AFR
HG03172 | ESN | AFR
HG03175 | ESN | AFR
HG03189 | ESN | AFR
HGO03190 | ESN | AFR
HG03193 | ESN | AFR
HGO03195 | ESN | AFR
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Amostra | Pop. | Reg.
HGO03196 | ESN | AFR
HGO03198 | ESN | AFR
HGO03199 | ESN | AFR
HG03202 | ESN | AFR
HG03265 | ESN | AFR
HG03267 | ESN | AFR
HG03268 | ESN | AFR
HG03270 | ESN | AFR
HG03271 | ESN | AFR
HGO03279 | ESN | AFR
HGO03280 | ESN | AFR
HGO03291 | ESN | AFR
HG03294 | ESN | AFR
HG03295 | ESN | AFR
HGO03297 | ESN | AFR
HG03298 | ESN | AFR
HGO03300 | ESN | AFR
HGO03301 | ESN | AFR
HGO03303 | ESN | AFR
HG03304 | ESN | AFR
HG03311 | ESN | AFR
HGO03313 | ESN | AFR
HGO03342 | ESN | AFR
HGO03343 | ESN | AFR
HGO03351 | ESN | AFR
HGO03352 | ESN | AFR
HGO03354 | ESN | AFR
HG03363 | ESN | AFR
HG03366 | ESN | AFR
HG03367 | ESN | AFR
HG03369 | ESN | AFR
HG03370 | ESN | AFR
HG03372 | ESN | AFR
HGO03499 | ESN | AFR
HGO03511 | ESN | AFR
HGO03514 | ESN | AFR
HGO03515 | ESN | AFR
HGO03517 | ESN | AFR
HGO03518 | ESN | AFR
HG03520 | ESN | AFR
HG03521 | ESN | AFR
HG00171 | FIN EUR
HG00173 | FIN EUR
HG00174 | FIN EUR
HG00176 | FIN EUR

Amostra | Pop. | Reg.
HGO00177 | FIN EUR
HGO00178 | FIN EUR
HGO00179 | FIN EUR
HGO00180 | FIN EUR
HG00181 | FIN EUR
HG00182 | FIN EUR
HGO00183 | FIN EUR
HGO00185 | FIN EUR
HGO00186 | FIN EUR
HGO00187 | FIN EUR
HG00188 | FIN EUR
HGO00189 | FIN EUR
HGO00190 | FIN EUR
HG00266 | FIN EUR
HG00267 | FIN EUR
HG00268 | FIN EUR
HG00269 | FIN EUR
HG00271 | FIN EUR
HG00272 | FIN EUR
HG00273 | FIN EUR
HG00274 | FIN EUR
HG00275 | FIN EUR
HG00276 | FIN EUR
HG00277 | FIN EUR
HG00278 | FIN EUR
HG00280 | FIN EUR
HG00281 | FIN EUR
HG00282 | FIN EUR
HG00284 | FIN EUR
HG00285 | FIN EUR
HG00288 | FIN EUR
HG00290 | FIN EUR
HGO00304 | FIN EUR
HGO00306 | FIN EUR
HGO00308 | FIN EUR
HGO00309 | FIN EUR
HGO00310 | FIN EUR
HGO00311 | FIN EUR
HGO00313 | FIN EUR
HGO00315 | FIN EUR
HGO00318 | FIN EUR
HGO00319 | FIN EUR
HG00320 | FIN EUR
HG00321 | FIN EUR
HG00323 | FIN EUR

Amostra | Pop. | Reg.
HG00324 | FIN EUR
HG00325 | FIN EUR
HG00326 | FIN EUR
HG00327 | FIN EUR
HG00328 | FIN EUR
HG00329 | FIN EUR
HGO00330 | FIN EUR
HGO00331 | FIN EUR
HG00332 | FIN EUR
HG00334 | FIN EUR
HGO00335 | FIN EUR
HG00336 | FIN EUR
HG00337 | FIN EUR
HG00338 | FIN EUR
HGO00339 | FIN EUR
HGO00341 | FIN EUR
HGO00342 | FIN EUR
HG00343 | FIN EUR
HGO00344 | FIN EUR
HGO00345 | FIN EUR
HGO00346 | FIN EUR
HG00349 | FIN EUR
HGO00350 | FIN EUR
HGO00351 | FIN EUR
HG00353 | FIN EUR
HG00355 | FIN EUR
HG00356 | FIN EUR
HGO00357 | FIN EUR
HGO00358 | FIN EUR
HGO00360 | FIN EUR
HGO00361 | FIN EUR
HG00362 | FIN EUR
HGO00364 | FIN EUR
HGO00365 | FIN EUR
HG00366 | FIN EUR
HGO00367 | FIN EUR
HG00368 | FIN EUR
HG00369 | FIN EUR
HGO00371 | FIN EUR
HGO00372 | FIN EUR
HGO00373 | FIN EUR
HGO00375 | FIN EUR
HGO00376 | FIN EUR
HGO00378 | FIN EUR
HGO00379 | FIN EUR




Amostra

Pop.

Reg.

HG00380

FIN

EUR

Amostra

Pop.

Reg.
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HGO00381

FIN

EUR

HGO00141

GBR

EUR

HG00382

FIN

EUR

HG00142

GBR

EUR

HGO00383

FIN

EUR

HGO00143

GBR

EUR

HG00384

FIN

EUR

HGO00145

GBR

EUR

HGO00096

GBR

EUR

HGO00146

GBR

EUR

HGO00097

GBR

EUR

HGO00148

GBR

EUR

HGO00099

GBR

EUR

HGO00149

GBR

EUR

HGO00100

GBR

EUR

HGO00150

GBR

EUR

HGO00101

GBR

EUR

HGO00151

GBR

EUR

HGO00102

GBR

EUR

HGO00154

GBR

EUR

HGO00103

GBR

EUR

HGO00155

GBR

EUR

HGO00105

GBR

EUR

HGO00157

GBR

EUR

HGO00106

GBR

EUR

HGO00158

GBR

EUR

HGO00107

GBR

EUR

HGO00159

GBR

EUR

HGO00108

GBR

EUR

HG00160

GBR

EUR

HGO00109

GBR

EUR

HG00231

GBR

EUR

HGO00110

GBR

EUR

HG00232

GBR

EUR

HGO00111

GBR

EUR

HGO00233

GBR

EUR

HG00112

GBR

EUR

HG00234

GBR

EUR

HGO00113

GBR

EUR

HG00235

GBR

EUR

HGO00114

GBR

EUR

HG00236

GBR

EUR

HGO00115

GBR

EUR

HG00237

GBR

EUR

HGO00116

GBR

EUR

HG00238

GBR

EUR

HGO00117

GBR

EUR

HG00239

GBR

EUR

HGO00118

GBR

EUR

HG00240

GBR

EUR

HGO00119

GBR

EUR

HG00242

GBR

EUR

HGO00120

GBR

EUR

HG00243

GBR

EUR

HGO00121

GBR

EUR

HG00244

GBR

EUR

HG00122

GBR

EUR

HG00245

GBR

EUR

HGO00123

GBR

EUR

HG00246

GBR

EUR

HGO00125

GBR

EUR

HG00250

GBR

EUR

HGO00126

GBR

EUR

HGO00251

GBR

EUR

HGO00127

GBR

EUR

HG00252

GBR

EUR

HGO00128

GBR

EUR

HG00253

GBR

EUR

HGO00129

GBR

EUR

HG00254

GBR

EUR

HGO00130

GBR

EUR

HG00255

GBR

EUR

HGO00131

GBR

EUR

HG00256

GBR

EUR

HG00132

GBR

EUR

HG00257

GBR

EUR

HGO00133

GBR

EUR

HG00258

GBR

EUR

HGO00136

GBR

EUR

HG00259

GBR

EUR

HGO00137

GBR

EUR

HG00260

GBR

EUR

HGO00138

GBR

EUR

HG00261

GBR

EUR

HGO00139

GBR

EUR

HG00262

GBR

EUR

HGO00140

GBR

EUR

HG00263

GBR

EUR

HG00264

GBR

EUR

Amostra | Pop. | Reg.
HG00265 | GBR | EUR
HG01334 | GBR | EUR
HG01789 | GBR | EUR
HG01790 | GBR | EUR
HG01791 | GBR | EUR
HG02215 | GBR | EUR
NA20845 | GIH | SAS
NA20846 | GIH | SAS
NA20847 | GIH | SAS
NA20849 | GIH | SAS
NA20850 | GIH | SAS
NA20851 | GIH | SAS
NA20852 | GIH | SAS
NA20853 | GIH | SAS
NA20854 | GIH | SAS
NA20856 | GIH | SAS
NA20858 | GIH | SAS
NA20859 | GIH | SAS
NA20861 | GIH | SAS
NA20862 | GIH | SAS
NA20863 | GIH | SAS
NA20864 | GIH | SAS
NA20866 | GIH | SAS
NA20867 | GIH | SAS
NA20868 | GIH | SAS
NA20869 | GIH | SAS
NA20870 | GIH | SAS
NA20872 | GIH | SAS
NA20874 | GIH | SAS
NA20875 | GIH | SAS
NA20876 | GIH | SAS
NA20877 | GIH | SAS
NA20878 | GIH | SAS
NA20881 | GIH | SAS
NA20882 | GIH | SAS
NA20884 | GIH | SAS
NA20885 | GIH | SAS
NA20886 | GIH | SAS
NA20887 | GIH | SAS
NA20888 | GIH | SAS
NA20889 | GIH | SAS
NA20890 | GIH | SAS
NA20891 | GIH | SAS
NA20892 | GIH | SAS
NA20894 | GIH | SAS




Amostra

Pop.

Reg.
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NA21118

GIH

SAS

Amostra

Pop.

Reg.

NA21119

GIH

SAS

HG02624

GWD

AFR

NA21120

GIH

SAS

HG02628

GWD

AFR

NA21122

GIH

SAS

HG02629

GWD

AFR

NA21123

GIH

SAS

HG02634

GWD

AFR

NA21124

GIH

SAS

HG02635

GWD

AFR

NA21125

GIH

SAS

HG02642

GWD

AFR

NA21126

GIH

SAS

HG02643

GWD

AFR

NA21127

GIH

SAS

HG02645

GWD

AFR

NA21128

GIH

SAS

HG02646

GWD

AFR

NA21129

GIH

SAS

HG02666

GWD

AFR

NA21130

GIH

SAS

HG02667

GWD

AFR

NA21133

GIH

SAS

HG02675

GWD

AFR

NA21135

GIH

SAS

HG02676

GWD

AFR

NA21137

GIH

SAS

HG02678

GWD

AFR

NA21141

GIH

SAS

HG02679

GWD

AFR

NA21142

GIH

SAS

HG02702

GWD

AFR

NA21143

GIH

SAS

HG02703

GWD

AFR

NA21144

GIH

SAS

HG02715

GWD

AFR

HG02461

GWD

AFR

HG02716

GWD

AFR

HG02462

GWD

AFR

HG02721

GWD

AFR

HG02464

GWD

AFR

HG02722

GWD

AFR

HG02465

GWD

AFR

HG02756

GWD

AFR

HG02561

GWD

AFR

HG02757

GWD

AFR

HG02562

GWD

AFR

HG02759

GWD

AFR

HG02568

GWD

AFR

HG02760

GWD

AFR

HG02570

GWD

AFR

HG02763

GWD

AFR

HG02571

GWD

AFR

HG02768

GWD

AFR

HG02573

GWD

AFR

HG02769

GWD

AFR

HG02574

GWD

AFR

HG02771

GWD

AFR

HG02582

GWD

AFR

HG02772

GWD

AFR

HG02583

GWD

AFR

HG02798

GWD

AFR

HG02585

GWD

AFR

HG02799

GWD

AFR

HG02586

GWD

AFR

HG02804

GWD

AFR

HG02588

GWD

AFR

HG02805

GWD

AFR

HG02589

GWD

AFR

HG02807

GWD

AFR

HG02594

GWD

AFR

HG02808

GWD

AFR

HG02595

GWD

AFR

HG02810

GWD

AFR

HG02610

GWD

AFR

HG02811

GWD

AFR

HG02611

GWD

AFR

HG02813

GWD

AFR

HG02613

GWD

AFR

HG02814

GWD

AFR

HG02614

GWD

AFR

HG02816

GWD

AFR

HG02620

GWD

AFR

HG02817

GWD

AFR

Amostra | Pop. | Reg.
NA20895 | GIH | SAS
NA20896 | GIH | SAS
NA20897 | GIH | SAS
NA20899 | GIH | SAS
NA20900 | GIH | SAS
NA20901 | GIH | SAS
NA20902 | GIH | SAS
NA20903 | GIH | SAS
NA20904 | GIH | SAS
NA20905 | GIH | SAS
NA20906 | GIH | SAS
NA20908 | GIH | SAS
NA20910 | GIH | SAS
NA20911 | GIH | SAS
NA21086 | GIH | SAS
NA21087 | GIH | SAS
NA21088 | GIH | SAS
NA21089 | GIH | SAS
NA21090 | GIH | SAS
NA21091 | GIH | SAS
NA21092 | GIH | SAS
NA21093 | GIH | SAS
NA21094 | GIH | SAS
NA21095 | GIH | SAS
NA21097 | GIH | SAS
NA21098 | GIH | SAS
NA21099 | GIH | SAS
NA21100 | GIH | SAS
NA21101 | GIH | SAS
NA21102 | GIH | SAS
NA21103 | GIH | SAS
NA21104 | GIH | SAS
NA21105 | GIH | SAS
NA21106 | GIH | SAS
NA21107 | GIH | SAS
NA21108 | GIH | SAS
NA21109 | GIH | SAS
NA21110 | GIH | SAS
NA21111 | GIH | SAS
NA21112 | GIH | SAS
NA21113 | GIH | SAS
NA21114 | GIH | SAS
NA21115 | GIH | SAS
NA21116 | GIH | SAS
NA21117 | GIH | SAS

HG02621

GWD

AFR

HG02819

GWD

AFR

HG02623

GWD

AFR

HG02820

GWD

AFR

HG02836

GWD

AFR




Amostra

Pop.

Reg.

HG02837

GWD

AFR

128

HG02839

GWD

AFR

HG02840

GWD

AFR

HG02851

GWD

AFR

HG02852

GWD

AFR

HG02854

GWD

AFR

HG02855

GWD

AFR

HG02860

GWD

AFR

HG02861

GWD

AFR

HG02870

GWD

AFR

HGO02878

GWD

AFR

HG02879

GWD

AFR

HG02881

GWD

AFR

HG02882

GWD

AFR

HG02884

GWD

AFR

HG02885

GWD

AFR

HG02887

GWD

AFR

HG02888

GWD

AFR

HG02890

GWD

AFR

HG02891

GWD

AFR

HG02895

GWD

AFR

HG02896

GWD

AFR

HG02982

GWD

AFR

HG02983

GWD

AFR

HG03024

GWD

AFR

HG03025

GWD

AFR

HG03027

GWD

AFR

HG03028

GWD

AFR

HGO03039

GWD

AFR

HGO03040

GWD

AFR

HGO03045

GWD

AFR

HGO03046

GWD

AFR

HGO03048

GWD

AFR

HGO03049

GWD

AFR

HG03240

GWD

AFR

HG03241

GWD

AFR

HG03246

GWD

AFR

HG03247

GWD

AFR

HG03258

GWD

AFR

HG03259

GWD

AFR

HGO03538

GWD

AFR

HGO03539

GWD

AFR

HGO01500

IBS

EUR

HGO01501

IBS

EUR

HGO01503

IBS

EUR

Amostra | Pop. | Reg.
HG01504 | IBS EUR
HGO01506 | IBS EUR
HG01507 | IBS EUR
HGO01509 | IBS EUR
HGO01510 | IBS EUR
HG01512 | IBS EUR
HGO01513 | IBS EUR
HGO01515 | IBS EUR
HG01516 | IBS EUR
HG01518 | IBS EUR
HGO01519 | IBS EUR
HG01521 | IBS EUR
HG01522 | IBS EUR
HG01524 | IBS EUR
HG01525 | IBS EUR
HG01527 | IBS EUR
HG01528 | IBS EUR
HG01530 | IBS EUR
HGO01531 | IBS EUR
HGO01536 | IBS EUR
HGO01537 | IBS EUR
HG01602 | IBS EUR
HG01603 | IBS EUR
HG01605 | IBS EUR
HG01606 | IBS EUR
HG01607 | IBS EUR
HG01608 | IBS EUR
HGO01610 | IBS EUR
HG01612 | IBS EUR
HG01613 | IBS EUR
HGO01615 | IBS EUR
HG01617 | IBS EUR
HG01618 | IBS EUR
HGO01619 | IBS EUR
HG01620 | IBS EUR
HG01623 | IBS EUR
HG01624 | IBS EUR
HG01625 | IBS EUR
HG01626 | IBS EUR
HG01628 | IBS EUR
HG01630 | IBS EUR
HG01631 | IBS EUR
HG01632 | IBS EUR
HG01668 | IBS EUR
HG01669 | IBS EUR

Amostra | Pop. | Reg.
HG01670 | IBS EUR
HG01672 | IBS EUR
HG01673 | IBS EUR
HGO01675 | IBS EUR
HGO01676 | IBS EUR
HGO01678 | IBS EUR
HGO01679 | IBS EUR
HG01680 | IBS EUR
HGO01682 | IBS EUR
HG01684 | IBS EUR
HG01685 | IBS EUR
HG01686 | IBS EUR
HG01694 | IBS EUR
HG01695 | IBS EUR
HG01697 | IBS EUR
HG01699 | IBS EUR
HGO01700 | IBS EUR
HGO01702 | IBS EUR
HGO01704 | IBS EUR
HGO01705 | IBS EUR
HGO01707 | IBS EUR
HGO01708 | IBS EUR
HGO01709 | IBS EUR
HGO01710 | IBS EUR
HG01746 | IBS EUR
HGO01747 | IBS EUR
HG01756 | IBS EUR
HGO01757 | IBS EUR
HGO01761 | IBS EUR
HGO01762 | IBS EUR
HGO01765 | IBS EUR
HGO01766 | IBS EUR
HGO01767 | IBS EUR
HGO01768 | IBS EUR
HGO01770 | IBS EUR
HGO01771 | IBS EUR
HGO01773 | IBS EUR
HGO01775 | IBS EUR
HGO01776 | IBS EUR
HGO01777 | IBS EUR
HGO01779 | IBS EUR
HGO01781 | IBS EUR
HGO01783 | IBS EUR
HGO01784 | IBS EUR
HGO01785 | IBS EUR
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Amostra | Pop. | Reg.
HGO01786 | IBS EUR
HG02219 | IBS EUR
HG02220 | IBS EUR
HG02221 | IBS EUR
HG02223 | IBS EUR
HG02224 | IBS EUR
HG02230 | IBS EUR
HG02231 | IBS EUR
HG02232 | IBS EUR
HG02233 | IBS EUR
HG02235 | IBS EUR
HG02236 | IBS EUR
HG02238 | IBS EUR
HG02239 | IBS EUR
HGO03713 | ITU SAS
HG03714 | ITU SAS
HGO03716 | ITU SAS
HG03717 | ITU SAS
HGO03718 | ITU SAS
HG03720 | ITU SAS
HG03722 | ITU SAS
HGO03727 | ITU SAS
HGO03729 | ITU SAS
HGO03730 | ITU SAS
HGO03731 | ITU SAS
HGO03742 | ITU SAS
HGO03770 | ITU SAS
HG03771 | ITU SAS
HG03772 | ITU SAS
HGO03773 | ITU SAS
HG03774 | ITU SAS
HGO03775 | ITU SAS
HGO03777 | ITU SAS
HGO03778 | ITU SAS
HGO03779 | ITU SAS
HGO03780 | ITU SAS
HGO03781 | ITU SAS
HGO03782 | ITU SAS
HGO03784 | ITU SAS
HGO03785 | ITU SAS
HGO03786 | ITU SAS
HGO03787 | ITU SAS
HGO03788 | ITU SAS
HGO03789 | ITU SAS
HGO03790 | ITU SAS

Amostra | Pop. | Reg.
HG03792 | ITU SAS
HG03861 | ITU SAS
HG03862 | ITU SAS
HG03863 | ITU SAS
HGO03864 | ITU SAS
HGO03866 | ITU SAS
HGO03867 | ITU SAS
HG03868 | ITU SAS
HGO03869 | ITU SAS
HGO03870 | ITU SAS
HGO03871 | ITU SAS
HGO03872 | ITU SAS
HG03873 | ITU SAS
HG03874 | ITU SAS
HG03875 | ITU SAS
HG03882 | ITU SAS
HGO03960 | ITU SAS
HGO03963 | ITU SAS
HGO03965 | ITU SAS
HG03967 | ITU SAS
HG03968 | ITU SAS
HG03969 | ITU SAS
HG03971 | ITU SAS
HG03973 | ITU SAS
HG03974 | ITU SAS
HG03976 | ITU SAS
HG03977 | ITU SAS
HGO03978 | ITU SAS
HGO04001 | ITU SAS
HG04002 | ITU SAS
HG04014 | ITU SAS
HG04015 | ITU SAS
HG04017 | ITU SAS
HG04018 | ITU SAS
HG04019 | ITU SAS
HG04020 | ITU SAS
HG04022 | ITU SAS
HG04023 | ITU SAS
HG04025 | ITU SAS
HG04026 | ITU SAS
HG04054 | ITU SAS
HG04056 | ITU SAS
HG04059 | ITU SAS
HG04060 | ITU SAS
HG04061 | ITU SAS

Amostra | Pop. | Reg.
HG04062 | ITU SAS
HG04063 | ITU SAS
HG04070 | ITU SAS
HG04076 | ITU SAS
HG04080 | ITU SAS
HG04090 | ITU SAS
HG04093 | ITU SAS
HG04094 | ITU SAS
HG04096 | ITU SAS
HG04098 | ITU SAS
HG04118 | ITU SAS
HG04198 | ITU SAS
HG04200 | ITU SAS
HG04202 | ITU SAS
HG04206 | ITU SAS
HG04209 | ITU SAS
HG04211 | ITU SAS
HG04212 | ITU SAS
HG04214 | ITU SAS
HG04216 | ITU SAS
HG04219 | ITU SAS
HG04222 | ITU SAS
HG04225 | ITU SAS
HG04235 | ITU SAS
HG04238 | ITU SAS
HG04239 | ITU SAS
NA18939 | JPT | EAS
NA18940 | JPT | EAS
NA18941 | JPT | EAS
NA18942 | JPT | EAS
NA18943 | JPT | EAS
NA18944 | JPT | EAS
NA18945 | JPT | EAS
NA18946 | JPT | EAS
NA18947 | JPT | EAS
NA18948 | JPT | EAS
NA18949 | JPT | EAS
NA18950 | JPT | EAS
NA18951 | JPT | EAS
NA18952 | JPT | EAS
NA18953 | JPT | EAS
NA18954 | JPT | EAS
NA18956 | JPT | EAS
NA18957 | JPT | EAS
NA18959 | JPT | EAS
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Amostra | Pop. | Reg.
NA18960 | JPT | EAS
NA18961 | JPT | EAS
NA18962 | JPT | EAS
NA18963 | JPT | EAS
NA18964 | JPT | EAS
NA18965 | JPT | EAS
NA18966 | JPT | EAS
NA18967 | JPT | EAS
NA18968 | JPT | EAS
NA18969 | JPT | EAS
NA18970 | JPT | EAS
NA18971 | JPT | EAS
NA18972 | JPT | EAS
NA18973 | JPT | EAS
NA18974 | JPT | EAS
NA18975 | JPT | EAS
NA18976 | JPT | EAS
NA18977 | JPT | EAS
NA18978 | JPT | EAS
NA18979 | JPT | EAS
NA18980 | JPT | EAS
NA18981 | JPT | EAS
NA18982 | JPT | EAS
NA18983 | JPT | EAS
NA18984 | JPT | EAS
NA18985 | JPT | EAS
NA18986 | JPT | EAS
NA18987 | JPT | EAS
NA18988 | JPT | EAS
NA18989 | JPT | EAS
NA18990 | JPT | EAS
NA18991 | JPT | EAS
NA18992 | JPT | EAS
NA18993 | JPT | EAS
NA18994 | JPT | EAS
NA18995 | JPT | EAS
NA18997 | JPT | EAS
NA18998 | JPT | EAS
NA18999 | JPT | EAS
NA19000 | JPT | EAS
NA19001 | JPT | EAS
NA19002 | JPT | EAS
NA19003 | JPT | EAS
NA19004 | JPT | EAS
NA19005 | JPT | EAS

Amostra | Pop. | Reg.
NA19006 | JPT | EAS
NA19007 | JPT | EAS
NA19009 | JPT | EAS
NA19010 | JPT | EAS
NA19011 | JPT | EAS
NA19012 | JPT | EAS
NA19054 | JPT | EAS
NA19055 | JPT | EAS
NA19056 | JPT | EAS
NA19057 | JPT | EAS
NA19058 | JPT | EAS
NA19059 | JPT | EAS
NA19060 | JPT | EAS
NA19062 | JPT | EAS
NA19063 | JPT | EAS
NA19064 | JPT | EAS
NA19065 | JPT | EAS
NA19066 | JPT | EAS
NA19067 | JPT | EAS
NA19068 | JPT | EAS
NA19070 | JPT | EAS
NA19072 | JPT | EAS
NA19074 | JPT | EAS
NA19075 | JPT | EAS
NA19076 | JPT | EAS
NA19077 | JPT | EAS
NA19078 | JPT | EAS
NA19079 | JPT | EAS
NA19080 | JPT | EAS
NA19081 | JPT | EAS
NA19082 | JPT | EAS
NA19083 | JPT | EAS
NA19084 | JPT | EAS
NA19085 | JPT | EAS
NA19086 | JPT | EAS
NA19087 | JPT | EAS
NA19088 | JPT | EAS
NA19089 | JPT | EAS
NA19090 | JPT | EAS
NA19091 | JPT | EAS
HG01595 | KHV | EAS
HG01596 | KHV | EAS
HG01597 | KHV | EAS
HG01598 | KHV | EAS
HG01599 | KHV | EAS

Amostra | Pop. | Reg.
HG01600 | KHV | EAS
HG01840 | KHV | EAS
HG01841 | KHV | EAS
HG01842 | KHV | EAS
HG01843 | KHV | EAS
HG01844 | KHV | EAS
HG01845 | KHV | EAS
HG01846 | KHV | EAS
HG01847 | KHV | EAS
HG01848 | KHV | EAS
HG01849 | KHV | EAS
HG01850 | KHV | EAS
HG01851 | KHV | EAS
HG01852 | KHV | EAS
HG01853 | KHV | EAS
HGO01855 | KHV | EAS
HG01857 | KHV | EAS
HGO01858 | KHV | EAS
HG01859 | KHV | EAS
HGO01860 | KHV | EAS
HG01861 | KHV | EAS
HG01862 | KHV | EAS
HG01863 | KHV | EAS
HG01864 | KHV | EAS
HG01865 | KHV | EAS
HG01866 | KHV | EAS
HG01867 | KHV | EAS
HG01868 | KHV | EAS
HG01869 | KHV | EAS
HGO01870 | KHV | EAS
HGO01871 | KHV | EAS
HG01872 | KHV | EAS
HG01873 | KHV | EAS
HGO01874 | KHV | EAS
HG01878 | KHV | EAS
HG02016 | KHV | EAS
HG02017 | KHV | EAS
HG02019 | KHV | EAS
HG02020 | KHV | EAS
HG02023 | KHV | EAS
HG02025 | KHV | EAS
HG02026 | KHV | EAS
HG02028 | KHV | EAS
HG02029 | KHV | EAS
HG02031 | KHV | EAS




Amostra

Pop.

Reg.
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HG02512

KHV

EAS

Amostra

Pop.

Reg.

HG02513

KHV

EAS

NA19350

LWK

AFR

HG02521

KHV

EAS

NA19351

LWK

AFR

HG02522

KHV

EAS

NA19355

LWK

AFR

NA19017

LWK

AFR

NA19360

LWK

AFR

NA19019

LWK

AFR

NA19372

LWK

AFR

NA19020

LWK

AFR

NA19374

LWK

AFR

NA19023

LWK

AFR

NA19375

LWK

AFR

NA19024

LWK

AFR

NA19376

LWK

AFR

NA19025

LWK

AFR

NA19377

LWK

AFR

NA19026

LWK

AFR

NA19378

LWK

AFR

NA19027

LWK

AFR

NA19379

LWK

AFR

NA19028

LWK

AFR

NA19380

LWK

AFR

NA19030

LWK

AFR

NA19383

LWK

AFR

NA19031

LWK

AFR

NA19384

LWK

AFR

NA19035

LWK

AFR

NA19385

LWK

AFR

NA19036

LWK

AFR

NA19390

LWK

AFR

NA19037

LWK

AFR

NA19391

LWK

AFR

NA19038

LWK

AFR

NA19393

LWK

AFR

NA19041

LWK

AFR

NA19394

LWK

AFR

NA19042

LWK

AFR

NA19395

LWK

AFR

NA19043

LWK

AFR

NA19397

LWK

AFR

NA19307

LWK

AFR

NA19399

LWK

AFR

NA19308

LWK

AFR

NA19401

LWK

AFR

NA19309

LWK

AFR

NA19403

LWK

AFR

NA19310

LWK

AFR

NA19404

LWK

AFR

NA19312

LWK

AFR

NA19428

LWK

AFR

NA19314

LWK

AFR

NA19429

LWK

AFR

NA19315

LWK

AFR

NA19430

LWK

AFR

NA19316

LWK

AFR

NA19431

LWK

AFR

NA19317

LWK

AFR

NA19434

LWK

AFR

NA19318

LWK

AFR

NA19435

LWK

AFR

NA19319

LWK

AFR

NA19436

LWK

AFR

NA19320

LWK

AFR

NA19437

LWK

AFR

NA19321

LWK

AFR

NA19438

LWK

AFR

NA19323

LWK

AFR

NA19439

LWK

AFR

NA19324

LWK

AFR

NA19440

LWK

AFR

NA19327

LWK

AFR

NA19443

LWK

AFR

NA19328

LWK

AFR

NA19445

LWK

AFR

NA19331

LWK

AFR

NA19446

LWK

AFR

NA19332

LWK

AFR

NA19448

LWK

AFR

NA19334

LWK

AFR

NA19449

LWK

AFR

NA19338

LWK

AFR

NA19451

LWK

AFR

Amostra | Pop. | Reg.
HG02032 | KHV | EAS
HG02035 | KHV | EAS
HG02040 | KHV | EAS
HG02047 | KHV | EAS
HG02048 | KHV | EAS
HG02049 | KHV | EAS
HG02050 | KHV | EAS
HG02057 | KHV | EAS
HG02058 | KHV | EAS
HG02060 | KHV | EAS
HG02061 | KHV | EAS
HG02064 | KHV | EAS
HG02067 | KHV | EAS
HG02069 | KHV | EAS
HG02070 | KHV | EAS
HG02072 | KHV | EAS
HG02073 | KHV | EAS
HG02075 | KHV | EAS
HG02076 | KHV | EAS
HG02078 | KHV | EAS
HG02079 | KHV | EAS
HG02081 | KHV | EAS
HG02082 | KHV | EAS
HG02084 | KHV | EAS
HG02085 | KHV | EAS
HG02086 | KHV | EAS
HG02087 | KHV | EAS
HG02088 | KHV | EAS
HG02113 | KHV | EAS
HG02116 | KHV | EAS
HG02121 | KHV | EAS
HG02122 | KHV | EAS
HG02127 | KHV | EAS
HG02128 | KHV | EAS
HG02130 | KHV | EAS
HG02131 | KHV | EAS
HG02133 | KHV | EAS
HG02134 | KHV | EAS
HG02136 | KHV | EAS
HG02137 | KHV | EAS
HG02138 | KHV | EAS
HG02139 | KHV | EAS
HG02140 | KHV | EAS
HG02141 | KHV | EAS
HG02142 | KHV | EAS

NA19346

LWK

AFR

NA19452

LWK

AFR

NA19347

LWK

AFR

NA19454

LWK

AFR

NA19455

LWK

AFR




Amostra

Pop.

Reg.

NA19456

LWK

AFR

Amostra

Pop.

Reg.
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NA19457

LWK

AFR

HGO03378

MSL

AFR

NA19461

LWK

AFR

HG03380

MSL

AFR

NA19462

LWK

AFR

HG03382

MSL

AFR

NA19463

LWK

AFR

HGO03385

MSL

AFR

NA19466

LWK

AFR

HGO03388

MSL

AFR

NA19467

LWK

AFR

HGO03391

MSL

AFR

NA19468

LWK

AFR

HG03394

MSL

AFR

NA19471

LWK

AFR

HGO03397

MSL

AFR

NA19472

LWK

AFR

HGO03401

MSL

AFR

NA19473

LWK

AFR

HGO03410

MSL

AFR

NA19474

LWK

AFR

HGO03419

MSL

AFR

NA19475

LWK

AFR

HG03428

MSL

AFR

HG03052

MSL

AFR

HG03432

MSL

AFR

HGO03054

MSL

AFR

HG03433

MSL

AFR

HGO03055

MSL

AFR

HG03436

MSL

AFR

HGO03057

MSL

AFR

HGO03437

MSL

AFR

HGO03058

MSL

AFR

HGO03439

MSL

AFR

HGO03060

MSL

AFR

HG03442

MSL

AFR

HGO03061

MSL

AFR

HGO03445

MSL

AFR

HGO03063

MSL

AFR

HGO03446

MSL

AFR

HGO03064

MSL

AFR

HGO03449

MSL

AFR

HGO03066

MSL

AFR

HGO03451

MSL

AFR

HGO03069

MSL

AFR

HG03452

MSL

AFR

HGO03072

MSL

AFR

HGO03455

MSL

AFR

HGO03073

MSL

AFR

HG03457

MSL

AFR

HGO03074

MSL

AFR

HG03458

MSL

AFR

HGO03077

MSL

AFR

HG03460

MSL

AFR

HGO03078

MSL

AFR

HGO03461

MSL

AFR

HGO03079

MSL

AFR

HGO03464

MSL

AFR

HGO03081

MSL

AFR

HGO03469

MSL

AFR

HGO03082

MSL

AFR

HGO03470

MSL

AFR

HGO03084

MSL

AFR

HG03472

MSL

AFR

HGO03085

MSL

AFR

HGO03473

MSL

AFR

HGO03086

MSL

AFR

HGO03476

MSL

AFR

HGO03088

MSL

AFR

HGO03478

MSL

AFR

HGO03091

MSL

AFR

HGO03479

MSL

AFR

HGO03095

MSL

AFR

HG03484

MSL

AFR

HG03096

MSL

AFR

HG03485

MSL

AFR

HGO03097

MSL

AFR

HG03547

MSL

AFR

HG03209

MSL

AFR

HGO03548

MSL

AFR

HG03212

MSL

AFR

HGO03556

MSL

AFR

HG03224

MSL

AFR

HGO03557

MSL

AFR

HG03225

MSL

AFR

HGO03558

MSL

AFR

HGO03376

MSL

AFR

HGO03559

MSL

AFR

HGO03563

MSL

AFR

Amostra | Pop. | Reg.
HG03565 | MSL | AFR
HG03567 | MSL | AFR
HGO03571 | MSL | AFR
HG03572 | MSL | AFR
HGO03575 | MSL | AFR
HG03577 | MSL | AFR
HG03578 | MSL | AFR
HGO03583 | MSL | AFR
NA19648 | MXL | AMR
NA19649 | MXL | AMR
NA19651 | MXL | AMR
NA19652 | MXL | AMR
NA19654 | MXL | AMR
NA19655 | MXL | AMR
NA19657 | MXL | AMR
NA19658 | MXL | AMR
NA19661 | MXL | AMR
NA19663 | MXL | AMR
NA19664 | MXL | AMR
NA19669 | MXL | AMR
NA19670 | MXL | AMR
NA19676 | MXL | AMR
NA19678 | MXL | AMR
NA19679 | MXL | AMR
NA19681 | MXL | AMR
NA19682 | MXL | AMR
NA19684 | MXL | AMR
NA19716 | MXL | AMR
NA19717 | MXL | AMR
NA19719 | MXL | AMR
NA19720 | MXL | AMR
NA19722 | MXL | AMR
NA19723 | MXL | AMR
NA19725 | MXL | AMR
NA19726 | MXL | AMR
NA19728 | MXL | AMR
NA19729 | MXL | AMR
NA19731 | MXL | AMR
NA19732 | MXL | AMR
NA19734 | MXL | AMR
NA19735 | MXL | AMR
NA19740 | MXL | AMR
NA19741 | MXL | AMR
NA19746 | MXL | AMR
NA19747 | MXL | AMR




Amostra

Pop.

Reg.

NA19749

MXL

AMR
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NA19750

MXL

AMR

NA19752

MXL

AMR

NA19755

MXL

AMR

NA19756

MXL

AMR

NA19758

MXL

AMR

NA19759

MXL

AMR

NA19761

MXL

AMR

NA19762

MXL

AMR

NA19764

MXL

AMR

NA19770

MXL

AMR

NA19771

MXL

AMR

NA19773

MXL

AMR

NA19774

MXL

AMR

NA19776

MXL

AMR

NA19777

MXL

AMR

NA19779

MXL

AMR

NA19780

MXL

AMR

NA19782

MXL

AMR

NA19783

MXL

AMR

NA19785

MXL

AMR

NA19786

MXL

AMR

NA19788

MXL

AMR

NA19789

MXL

AMR

NA19792

MXL

AMR

NA19794

MXL

AMR

NA19795

MXL

AMR

HGO01565

PEL

AMR

HGO01566

PEL

AMR

HG01571

PEL

AMR

HG01572

PEL

AMR

HG01577

PEL

AMR

HG01578

PEL

AMR

HG01892

PEL

AMR

HGO01893

PEL

AMR

HGO01917

PEL

AMR

HG01918

PEL

AMR

HG01920

PEL

AMR

HG01921

PEL

AMR

HG01923

PEL

AMR

HG01924

PEL

AMR

HG01926

PEL

AMR

HG01927

PEL

AMR

HG01932

PEL

AMR

HGO01933

PEL

AMR

Amostra | Pop. | Reg.
HGO01935 | PEL | AMR
HGO01936 | PEL | AMR
HGO01938 | PEL | AMR
HG01939 | PEL | AMR
HG01941 | PEL | AMR
HG01942 | PEL | AMR
HG01944 | PEL | AMR
HG01945 | PEL | AMR
HG01947 | PEL | AMR
HG01948 | PEL | AMR
HGO01950 | PEL | AMR
HGO01951 | PEL | AMR
HGO01953 | PEL | AMR
HGO01954 | PEL | AMR
HGO01961 | PEL | AMR
HG01965 | PEL | AMR
HG01967 | PEL | AMR
HG01968 | PEL | AMR
HG01970 | PEL | AMR
HG01971 | PEL | AMR
HG01973 | PEL | AMR
HGO01974 | PEL | AMR
HGO01976 | PEL | AMR
HGO01977 | PEL | AMR
HGO01979 | PEL | AMR
HGO01980 | PEL | AMR
HG01982 | PEL | AMR
HG01991 | PEL | AMR
HG01992 | PEL | AMR
HG01997 | PEL | AMR
HG02002 | PEL | AMR
HG02003 | PEL | AMR
HG02006 | PEL | AMR
HG02008 | PEL | AMR
HG02089 | PEL | AMR
HG02090 | PEL | AMR
HG02102 | PEL | AMR
HG02104 | PEL | AMR
HG02105 | PEL | AMR
HG02146 | PEL | AMR
HG02147 | PEL | AMR
HG02150 | PEL | AMR
HG02252 | PEL | AMR
HG02253 | PEL | AMR
HG02259 | PEL | AMR

Amostra | Pop. | Reg.
HG02260 | PEL | AMR
HG02262 | PEL | AMR
HG02265 | PEL | AMR
HG02266 | PEL | AMR
HG02271 | PEL | AMR
HG02272 | PEL | AMR
HG02274 | PEL | AMR
HG02275 | PEL | AMR
HG02277 | PEL | AMR
HG02278 | PEL | AMR
HG02285 | PEL | AMR
HG02286 | PEL | AMR
HG02291 | PEL | AMR
HG02292 | PEL | AMR
HG02298 | PEL | AMR
HG02299 | PEL | AMR
HG02301 | PEL | AMR
HG02304 | PEL | AMR
HG02312 | PEL | AMR
HG02345 | PEL | AMR
HG02348 | PEL | AMR
HG02425 | PEL | AMR
HGO01583 | PJL | SAS
HG01586 | PJL | SAS
HGO01589 | PJL | SAS
HGO01593 | PJL | SAS
HG02490 | PJL | SAS
HG02491 | PJL | SAS
HG02493 | PJL | SAS
HG02494 | PJL | SAS
HG02597 | PJL | SAS
HG02600 | PJL | SAS
HG02601 | PJL | SAS
HG02603 | PJL | SAS
HG02604 | PJL | SAS
HG02648 | PJL | SAS
HG02649 | PJL | SAS
HG02651 | PJL | SAS
HG02652 | PJL | SAS
HG02654 | PJL | SAS
HG02655 | PJL | SAS
HG02657 | PJL | SAS
HG02658 | PJL | SAS
HG02660 | PJL | SAS
HG02661 | PJL | SAS
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Amostra

Pop.

Reg.

HG01048

PUR

AMR

HG01049

PUR

AMR

HGO01051

PUR

AMR

HGO01052

PUR

AMR

HGO01054

PUR

AMR

HGO01055

PUR

AMR

HGO01058

PUR

AMR

HG01060

PUR

AMR

HGO01061

PUR

AMR

HG01063

PUR

AMR

HGO01064

PUR

AMR

HG01066

PUR

AMR

HG01067

PUR

AMR

HG01069

PUR

AMR

HG01070

PUR

AMR

HG01072

PUR

AMR

HG01073

PUR

AMR

HG01075

PUR

AMR

HGO01077

PUR

AMR

HG01079

PUR

AMR

HG01080

PUR

AMR

HG01082

PUR

AMR

HG01083

PUR

AMR

HGO01085

PUR

AMR

HG01086

PUR

AMR

HG01088

PUR

AMR

HG01089

PUR

AMR

HG01092

PUR

AMR

HG01094

PUR

AMR

HGO01095

PUR

AMR

HG01097

PUR

AMR

HG01098

PUR

AMR

HG01101

PUR

AMR

HG01102

PUR

AMR

HGO01104

PUR

AMR

HGO01105

PUR

AMR

HGO01107

PUR

AMR

HG01108

PUR

AMR

HGO01110

PUR

AMR

HGO01111

PUR

AMR

HG01161

PUR

AMR

HG01162

PUR

AMR

Amostra | Pop. | Reg.
HG02681 | PJL | SAS
HG02682 | PJL | SAS
HG02684 | PJL | SAS
HG02685 | PJL | SAS
HG02687 | PJL | SAS
HG02688 | PJL | SAS
HG02690 | PJL | SAS
HG02691 | PJL | SAS
HG02694 | PJL | SAS
HG02696 | PJL | SAS
HG02697 | PJL | SAS
HG02699 | PJL | SAS
HGO02700 | PJL | SAS
HG02724 | PJL | SAS
HGO02725 | PJL | SAS
HG02727 | PJL | SAS
HG02728 | PJL | SAS
HG02731 | PJL | SAS
HGO02733 | PJL | SAS
HG02734 | PJL | SAS
HGO02736 | PJL | SAS
HGO02737 | PJL | SAS
HGO02774 | PJL | SAS
HGO02775 | PJL | SAS
HGO02778 | PJL | SAS
HGO02780 | PJL | SAS
HG02783 | PJL | SAS
HG02784 | PJL | SAS
HGO02786 | PJL | SAS
HG02787 | PJL | SAS
HGO02789 | PJL | SAS
HGO02790 | PJL | SAS
HG02792 | PJL | SAS
HGO02793 | PJL | SAS
HGO03015 | PJL | SAS
HGO03016 | PJL | SAS
HGO03018 | PJL | SAS
HGO03019 | PJL | SAS
HG03021 | PJL | SAS
HGO03022 | PJL | SAS
HG03228 | PJL | SAS
HG03229 | PJL | SAS
HG03234 | PJL | SAS
HG03235 | PJL | SAS
HG03237 | PJL | SAS

HG01164

PUR

AMR

Amostra | Pop. | Reg.
HG03238 | PJL | SAS
HGO03488 | PJL | SAS
HGO03490 | PJL | SAS
HGO03491 | PJL | SAS
HGO03619 | PJL | SAS
HGO03624 | PJL | SAS
HG03625 | PJL | SAS
HGO03629 | PJL | SAS
HGO03631 | PJL | SAS
HGO03634 | PJL | SAS
HGO03636 | PJL | SAS
HGO03640 | PJL | SAS
HGO03649 | PJL | SAS
HG03652 | PJL | SAS
HG03653 | PJL | SAS
HGO03660 | PJL | SAS
HGO03663 | PJL | SAS
HGO03667 | PJL | SAS
HGO03668 | PJL | SAS
HGO03702 | PJL | SAS
HGO03703 | PJL | SAS
HGO03705 | PJL | SAS
HGO03706 | PJL | SAS
HGO03708 | PJL | SAS
HGO03709 | PJL | SAS
HGO03762 | PJL | SAS
HGO03765 | PJL | SAS
HGO03767 | PJL | SAS
HG00551 | PUR | AMR
HGO00553 | PUR | AMR
HG00554 | PUR | AMR
HG00637 | PUR | AMR
HG00638 | PUR | AMR
HG00640 | PUR | AMR
HG00641 | PUR | AMR
HGO00731 | PUR | AMR
HG00732 | PUR | AMR
HGO00734 | PUR | AMR
HGO00736 | PUR | AMR
HG00737 | PUR | AMR
HGO00739 | PUR | AMR
HG00740 | PUR | AMR
HGO00742 | PUR | AMR
HGO00743 | PUR | AMR
HG01047 | PUR | AMR

HG01167

PUR

AMR

HG01168

PUR

AMR




Amostra

Pop.

Reg.

HGO01170

PUR

AMR
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HGO01171

PUR

AMR

HGO01173

PUR

AMR

HG01174

PUR

AMR

HG01176

PUR

AMR

HG01177

PUR

AMR

HG01182

PUR

AMR

HG01183

PUR

AMR

HG01187

PUR

AMR

HGO01188

PUR

AMR

HGO01190

PUR

AMR

HGO01191

PUR

AMR

HG01197

PUR

AMR

HGO01198

PUR

AMR

HG01200

PUR

AMR

HG01204

PUR

AMR

HG01205

PUR

AMR

HG01241

PUR

AMR

HG01242

PUR

AMR

HG01247

PUR

AMR

HG01248

PUR

AMR

HG01286

PUR

AMR

HG01302

PUR

AMR

HGO01303

PUR

AMR

HGO01305

PUR

AMR

HGO01308

PUR

AMR

HGO01311

PUR

AMR

HG01312

PUR

AMR

HG01323

PUR

AMR

HG01325

PUR

AMR

HG01326

PUR

AMR

HG01392

PUR

AMR

HGO01393

PUR

AMR

HGO01395

PUR

AMR

HGO01396

PUR

AMR

HGO01398

PUR

AMR

HG01402

PUR

AMR

HG01403

PUR

AMR

HGO01405

PUR

AMR

HG01412

PUR

AMR

HG01413

PUR

AMR

HG01414

PUR

AMR

HGO03642

STU

SAS

HGO03643

STU

SAS

HGO03644

STU

SAS

Amostra | Pop. | Reg.
HGO03645 | STU | SAS
HGO03646 | STU | SAS
HGO03672 | STU | SAS
HGO03673 | STU | SAS
HGO03679 | STU | SAS
HGO03680 | STU | SAS
HGO03681 | STU | SAS
HGO03684 | STU | SAS
HGO03685 | STU | SAS
HGO03686 | STU | SAS
HGO03687 | STU | SAS
HGO03689 | STU | SAS
HGO03690 | STU | SAS
HGO03691 | STU | SAS
HG03692 | STU | SAS
HGO03693 | STU | SAS
HGO03694 | STU | SAS
HGO03695 | STU | SAS
HGO03696 | STU | SAS
HGO03697 | STU | SAS
HGO03698 | STU | SAS
HGO03711 | STU | SAS
HGO03733 | STU | SAS
HGO03736 | STU | SAS
HGO03738 | STU | SAS
HGO03740 | STU | SAS
HGO03741 | STU | SAS
HGO03743 | STU | SAS
HGO03744 | STU | SAS
HGO03745 | STU | SAS
HGO03746 | STU | SAS
HGO03750 | STU | SAS
HGO03752 | STU | SAS
HGO03753 | STU | SAS
HGO03754 | STU | SAS
HGO03755 | STU | SAS
HGO03756 | STU | SAS
HGO03757 | STU | SAS
HGO03760 | STU | SAS
HGO03836 | STU | SAS
HGO03837 | STU | SAS
HGO03838 | STU | SAS
HGO03844 | STU | SAS
HGO03846 | STU | SAS
HGO03848 | STU | SAS

Amostra | Pop. | Reg.
HG03849 | STU | SAS
HGO03850 | STU | SAS
HGO03851 | STU | SAS
HGO03854 | STU | SAS
HG03856 | STU | SAS
HG03857 | STU | SAS
HGO03858 | STU | SAS
HGO03884 | STU | SAS
HGO03885 | STU | SAS
HG03886 | STU | SAS
HG03887 | STU | SAS
HG03888 | STU | SAS
HGO03890 | STU | SAS
HG03894 | STU | SAS
HG03895 | STU | SAS
HGO03896 | STU | SAS
HGO03897 | STU | SAS
HGO03898 | STU | SAS
HGO03899 | STU | SAS
HGO03900 | STU | SAS
HG03943 | STU | SAS
HG03944 | STU | SAS
HG03945 | STU | SAS
HG03947 | STU | SAS
HG03949 | STU | SAS
HG03950 | STU | SAS
HG03951 | STU | SAS
HGO03953 | STU | SAS
HGO03955 | STU | SAS
HGO03985 | STU | SAS
HG03986 | STU | SAS
HG03989 | STU | SAS
HG03990 | STU | SAS
HG03991 | STU | SAS
HG03995 | STU | SAS
HG03998 | STU | SAS
HG03999 | STU | SAS
HG04003 | STU | SAS
HG04006 | STU | SAS
HG04029 | STU | SAS
HG04033 | STU | SAS
HG04035 | STU | SAS
HG04038 | STU | SAS
HG04039 | STU | SAS
HG04042 | STU | SAS
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Amostra | Pop. | Reg.
HG04047 | STU | SAS
HG04075 | STU | SAS
HG04099 | STU | SAS
HGO04100 | STU | SAS
HG04106 | STU | SAS
HGO04107 | STU | SAS
HG04210 | STU | SAS
HG04227 | STU | SAS
HG04229 | STU | SAS
NA20502 | TSI EUR
NA20503 | TSI EUR
NA20504 | TSI EUR
NA20505 | TSI EUR
NA20506 | TSI EUR
NA20507 | TSI EUR
NA20508 | TSI EUR
NA20509 | TSI EUR
NA20510 | TSI EUR
NA20511 | TSI EUR
NA20512 | TSI EUR
NA20513 | TSI EUR
NA20514 | TSI EUR
NA20515 | TSI EUR
NA20516 | TSI EUR
NA20517 | TSI EUR
NA20518 | TSI EUR
NA20519 | TSI EUR
NA20520 | TSI EUR
NA20521 | TSI EUR
NA20522 | TSI EUR
NA20524 | TSI EUR
NA20525 | TSI EUR
NA20527 | TSI EUR
NA20528 | TSI EUR
NA20529 | TSI EUR
NA20530 | TSI EUR
NA20531 | TSI EUR
NA20532 | TSI EUR
NA20533 | TSI EUR
NA20534 | TSI EUR
NA20535 | TSI EUR
NA20536 | TSI EUR
NA20538 | TSI EUR
NA20539 | TSI EUR
NA20540 | TSI EUR

Amostra | Pop. | Reg.
NA20541 | TSI EUR
NA20542 | TSI EUR
NA20543 | TSI EUR
NA20544 | TSI EUR
NA20581 | TSI EUR
NA20582 | TSI EUR
NA20585 | TSI EUR
NA20586 | TSI EUR
NA20587 | TSI EUR
NA20588 | TSI EUR
NA20589 | TSI EUR
NA20752 | TSI EUR
NA20753 | TSI EUR
NA20754 | TSI EUR
NA20755 | TSI EUR
NA20756 | TSI EUR
NA20757 | TSI EUR
NA20758 | TSI EUR
NA20759 | TSI EUR
NA20760 | TSI EUR
NA20761 | TSI EUR
NA20762 | TSI EUR
NA20763 | TSI EUR
NA20764 | TSI EUR
NA20765 | TSI EUR
NA20766 | TSI EUR
NA20767 | TSI EUR
NA20768 | TSI EUR
NA20769 | TSI EUR
NA20770 | TSI EUR
NA20771 | TSI EUR
NA20772 | TSI EUR
NA20773 | TSI EUR
NA20774 | TSI EUR
NA20775 | TSI EUR
NA20778 | TSI EUR
NA20783 | TSI EUR
NA20785 | TSI EUR
NA20786 | TSI EUR
NA20787 | TSI EUR
NA20790 | TSI EUR
NA20792 | TSI EUR
NA20795 | TSI EUR
NA20796 | TSI EUR
NA20797 | TSI EUR

Amostra | Pop. | Reg.
NA20798 | TSI EUR
NA20799 | TSI EUR
NA20800 | TSI EUR
NA20801 | TSI EUR
NA20802 | TSI EUR
NA20803 | TSI EUR
NA20804 | TSI EUR
NA20805 | TSI EUR
NA20806 | TSI EUR
NA20807 | TSI EUR
NA20808 | TSI EUR
NA20809 | TSI EUR
NA20810 | TSI EUR
NA20811 | TSI EUR
NA20812 | TSI EUR
NA20813 | TSI EUR
NA20814 | TSI EUR
NA20815 | TSI EUR
NA20818 | TSI EUR
NA20819 | TSI EUR
NA20821 | TSI EUR
NA20822 | TSI EUR
NA20826 | TSI EUR
NA20827 | TSI EUR
NA20828 | TSI EUR
NA20832 | TSI EUR
NA18486 | YRI AFR
NA18488 | YRI AFR
NA18489 | YRI AFR
NA18498 | YRI AFR
NA18499 | YRI AFR
NA18501 | YRI AFR
NA18502 | YRI AFR
NA18504 | YRI AFR
NA18505 | YRI AFR
NA18507 | YRI AFR
NA18508 | YRI AFR
NA18510 | YRI AFR
NA18511 | YRI AFR
NA18516 | YRI AFR
NA18517 | YRI AFR
NA18519 | YRI AFR
NA18520 | YRI AFR
NA18522 | YRI AFR
NA18523 | YRI AFR
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Amostra | Pop. | Reg.
NA18853 | YRI AFR
NA18856 | YRI AFR
NA18858 | YRI AFR
NA18861 | YRI AFR
NA18864 | YRI AFR
NA18865 | YRI AFR
NA18867 | YRI AFR
NA18868 | YRI AFR
NA18870 | YRI AFR
NA18871 | YRI AFR
NA18873 | YRI AFR
NA18874 | YRI AFR
NA18876 | YRI AFR
NA18877 | YRI AFR
NA18878 | YRI AFR
NA18879 | YRI AFR
NA18881 | YRI AFR
NA18907 | YRI AFR
NA18908 | YRI AFR
NA18909 | YRI AFR
NA18910 | YRI AFR
NA18912 | YRI AFR
NA18915 | YRI AFR
NA18916 | YRI AFR
NA18917 | YRI AFR
NA18923 | YRI AFR
NA18924 | YRI AFR
NA18933 | YRI AFR
NA18934 | YRI AFR
NA19092 | YRI AFR

Amostra | Pop. | Reg.
NA19093 | YRI AFR
NA19095 | YRI AFR
NA19096 | YRI AFR
NA19098 | YRI AFR
NA19099 | YRI AFR
NA19102 | YRI AFR
NA19107 | YRI AFR
NA19108 | YRI AFR
NA19113 | YRI AFR
NA19114 | YRI AFR
NA19116 | YRI AFR
NA19117 | YRI AFR
NA19118 | YRI AFR
NA19119 | YRI AFR
NA19121 | YRI AFR
NA19129 | YRI AFR
NA19130 | YRI AFR
NA19131 | YRI AFR
NA19137 | YRI AFR
NA19138 | YRI AFR
NA19141 | YRI AFR
NA19143 | YRI AFR
NA19144 | YRI AFR
NA19146 | YRI AFR
NA19147 | YRI AFR
NA19149 | YRI AFR
NA19152 | YRI AFR
NA19153 | YRI AFR
NA19159 | YRI AFR
NA19160 | YRI AFR

Amostra | Pop. | Reg.
NA19171 | YRI AFR
NA19172 | YRI AFR
NA19175 | YRI AFR
NA19184 | YRI AFR
NA19185 | YRI AFR
NA19189 | YRI AFR
NA19190 | YRI AFR
NA19197 | YRI AFR
NA19198 | YRI AFR
NA19200 | YRI AFR
NA19201 | YRI AFR
NA19204 | YRI AFR
NA19206 | YRI AFR
NA19207 | YRI AFR
NA19209 | YRI AFR
NA19210 | YRI AFR
NA19213 | YRI AFR
NA19214 | YRI AFR
NA19222 | YRI AFR
NA19223 | YRI AFR
NA19225 | YRI AFR
NA19235 | YRI AFR
NA19236 | YRI AFR
NA19238 | YRI AFR
NA19239 | YRI AFR
NA19247 | YRI AFR
NA19248 | YRI AFR
NA19256 | YRI AFR
NA19257 | YRI AFR

Fonte: autoria propria (2020) com dados de 1000 Genomes Project Consortium e colaboradores

(2015).
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APENDICE B - LISTA DAS AMOSTRAS DO SGDP UTILIZADAS, SEGUIDAS
DAS ETNIAS AS QUAIS PERTENCEM E DE SEUS RESPECTIVAS PAISES E

REGIOES GEOGRAFICAS

Amostra Etnia Pais Regido
LP6005519-DNA D01 Chane Argentina AMR
LP6005441-DNA G06 Caritiana Brasil AMR
LP6005441-DNA HO06 Caritiana Brasil AMR

SS6004476 Caritiana Brasil AMR
LP6005441-DNA_A12 Surui Brasil AMR
LP6005441-DNA _B12 Surui Brasil AMR
LP6005441-DNA_A04 Piapoco Colébmbia AMR
LP6005441-DNA B04 Piapoco Colébmbia AMR
LP6005441-DNA_G07 Maia México AMR
LP6005441-DNA_HO07 Maia México AMR
LP6005443-DNA_E11 Mixe México AMR
LP6005443-DNA_F11 Mixe México AMR

S$56004479 Mixe México AMR
LP6005443-DNA_G11 Mixteca México AMR
LP6005443-DNA_H11 Mixteca México AMR
LP6005441-DNA_E10 Pima México AMR
LP6005441-DNA_F10 Pima México AMR
LP6005443-DNA A12 Zapoteca México AMR
LP6005677-DNA D01 Zapoteca México AMR
LP6005519-DNA_G02 Quechua Peru AMR
LP6005677-DNA_EO01 Quechua Peru AMR
LP6005677-DNA_FO01 Quechua Peru AMR
LP6005441-DNA EO08 Mongol China CAS
LP6005441-DNA FO08 Mongol China CAS
LP6005677-DNA_A02 Quirguiz Quirguistao CAS
LP6005677-DNA_B02 Quirguiz Quirguistao CAS
LP6005443-DNA_A03 Alelte Russia CAS
LP6005443-DNA_HO02 Alelte Russia CAS
LP6005442-DNA_F02 Altai Russia CAS
LP6005443-DNA_C03 Chukchi Russia CAS
LP6005443-DNA D03 Esquimoé-Chaplin Russia CAS
LP6005443-DNA F03 Esquimé-Naukan Russia CAS
LP6005443-DNA G03 Esquimé-Naukan Russia CAS
LP6005443-DNA B03 Esquimo-Sireniki Russia CAS
LP6005443-DNA HO03 Esquimo-Sireniki Russia CAS
LP6005443-DNA_B04 Even Russia CAS
LP6005443-DNA_C04 Even Russia CAS
LP6005592-DNA F03 Even Russia CAS
LP6005443-DNA D04 Itelman Russia CAS
LP6005443-DNA F04 Mansi Russia CAS
LP6005443-DNA G04 Mansi Russia CAS
LP6005443-DNA_D05 Tlingit Russia CAS
LP6005443-DNA_EO05 Tlingit Russia CAS
LP6005442-DNA E12 Tubalar Russia CAS
LP6005442-DNA F12 Tubalar Russia CAS
LP6005442-DNA_G12 Ulchi Russia CAS
LP6005442-DNA_H12 Ulchi Russia CAS
LP6005442-DNA_FO01 lacuto Russia CAS
LP6005443-DNA D02 lacuto Russia CAS

SS6004477 Australiana Australia OCE
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Amostra Etnia Pais Regido

SS6004478 Australiana Australia OCE
LP6005519-DNA_E06 Dusun Brunei OCE
LP6005519-DNA_FO06 Dusun Brunei OCE
LP6005592-DNA_HO03 Havaiano EUA OCE
LP6005519-DNA C06 Igorot Filipinas OCE
LP6005519-DNA D06 Igorot Filipinas OCE
LP6005592-DNA_B02 Maori Nova Zelandia OCE
LP6005441-DNA_A03 Bougainville Papua-Nova Guiné OCE
LP6005441-DNA B03 Bougainville Papua-Nova Guiné OCE
LP6005441-DNA_A10 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005441-DNA B10 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA_A08 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA B08 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA_CO07 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA C08 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA _DOQ7 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA D08 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA_EOQ7 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA EO08 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA _FQ7 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA F08 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA GO7 Papua Papua-Nova Guiné OCE
LP6005443-DNA HO7 Papua Papua-Nova Guiné OCE

SS6004472 Papua Papua-Nova Guiné OCE

Fonte: autoria propria (2020) com dados de Mallick e colaboradores (2016).
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APENDICE D — AS 20 PRIMEIRAS COMPONENTES PRINCIPAIS (CP OU PC) E

SEUS AUTOVALORES
CP (ou PC) | Autovalor

1 241,413
2 135,849
3 114,045
4 71,199
5 43,0374
6 30,2225
7 27,6447
8 22,3276
9 19,0376
10 15,8514
11 13,24

12 12,7923
13 11,1684
14 10,8027
15 9,06476
16 8,87458
17 8,27052
18 8,04405
19 7,77344
20 7,67026

Fonte: autoria propria (2020).
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