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“… Broken down gods survive
in the crevasses and mudpots

of every beleaguered city
where it is obvious

there are too many bodies
to cart to the ovens

or gallows
and our uses have become

more important than our silence
after the fall

too many empty cases
of blood to bury or burn
there will be no body left

to listen
and our labor

has become more important
than our silence.

Our labor has become
more important

than our silence.”

Audre Lorde – A song for many movements
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Introdução geral

1.1 Diversidade genética dos grupos humanos
pré-coloniais da América

As relações de ancestralidade entre as primeiras levas migratórias humanas que se

estabeleceram na América e as populações indígenas contemporâneas foram exploradas

primeiramente através do estudo das informações genéticas contida em marcadores

uniparentais como os fragmentos genômicos mitocondrial ou a porção não recombinante

do cromossomo Y de populações nativas americanas modernas (BISSO-MACHADO et al.,

2011; BONATTO; SALZANO, 1997; SZATHMARY, 1993; TORRONI et al., 1993).

Estudos mitocondriais descrevem uma diversidade genética nativa reduzida em

comparação com outras partes do mundo, representada por apenas algumas linhagens os

haplogrupos A2, B2, C1b, C1c, C1d, D1 e D4h3 (PEREGO et al., 2010). Essas primeiras

evidências genéticas, aliadas aos estudos paleontológicos, arqueológicos, linguísticos e

ambientais, nos possibilitaram descrever, em termos bastante gerais, a passagem de

algumas populações humanas (morfologicamente modernas) pelo estreito de Bering entre

final do Pleistoceno - início do Holoceno (~24.000 e 16.000 AP) até a chegada de grupos

humanos no extremo Sul patagônico.

A extensiva análise de pequenos fragmentos, como a região controladora, ou mesmo o

genoma completo mitocondrial, sugere que os grupos ancestrais dos nativos americanos

vindos do leste asiático teriam ficado isolados das outras populações de mesma origem por

aproximadamente 15.000 anos. Em decorrência disso, houve acúmulo de mudanças

genéticas causadas pelos processos microevolutivos. Assim, estes grupos se distanciaram

geneticamente dos grupos siberianos, antes da entrada no continente e posterior expansão

em direção ao Sul (KITCHEN; MIYAMOTO; MULLIGAN, 2008; TAMM et al., 2007). Os dados

genéticos corroboram com a hipótese de parada na região livre de gelo da Beríngia

(Beríngia Standstill model) (SZATHMARY, 1993) que postula a permanência dos grupos

pré-americanos no corredor de terra (Beríngia) que atualmente compreende as Montanhas

Verkhoyansk, na Sibéria, até o rio Mackenzie, no Canadá, por alguns milhares de anos

durante o último máximo glacial (WATSON, 2017). Embora estes modelos proponham a

passagem e permanência de grupos humanos no “continente perdido - Beringia” não há um
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consenso sobre o local exato dessa diferenciação dos grupos pré-americanos ou mesmo

sobre a rota migratória de entrada no continente americano.

O crescimento expressivo no número de genomas mitocondriais antigos e modernos

publicados recentemente nos permitiu reavaliar as flutuações em frequência dos principais

haplogrupos americanos ao longo do tempo e identificar sub-haplogrupos. Tal fato tornou

possível observar a estabilidade em frequência de algumas linhagens por milhares de anos

em algumas regiões, bem como mudanças de prevalência de variantes em outras. Como

exemplo, o haplogrupo D4h3a é encontrado em maior frequência entre as amostras antigas

do Sul americanas anteriores a 8.000 AP e com restrita representatividade entre as os

povos indígenas recentes do holoceno tardio (~3.000 AP) (MORENO-MAYAR et al., 2018;

POSTH et al., 2018b; ROCA-RADA et al., 2021).

Assim como a redução da variabilidade haplotípica encontrada entre linhagens

maternas, as linhagens paternas dos povos indígenas americanos também apresentam um

padrão similar quando comparadas com a variabilidade mundial. Apresentam de tal modo

quatro linhagens independentes Q-M3, Q-CTS1780, Q1a-M8 e Q1b-C128, dentre as quais a

Q-M3 é a mais frequente nos indivíduos modernos e Q1b-C128, uma das variantes mais

raras (PINOTTI et al., 2019).

No que se refere à história antiga dos grupos americanos contada através das

linhagens masculinas também é proposta uma permanência dos grupos pré-americanos na

Beríngia, porém mais curta que a estimada através das linhagens maternas, não excedendo

4.600 anos. Essa parada teria sido seguida pela expansão dos grupos paleoamericanos em

toda a extensão do território de forma rápida e possivelmente posterior a 15.000 AP

(PINOTTI et al., 2019).

O nosso entendimento sobre a diversidade dos povos indígenas contemporâneos

americanos está fundamentado na reduzida informação genômica disponível. Ainda há

poucos genomas completos de grupos nativos brasileiros publicados e os dados genômicos

de painéis comerciais talvez não representem a diversidade genética intra-continental

existente (PATTERSON et al., 2012). Contudo, os estudos autossômicos disponíveis

evidenciam a ancestralidade compartilhada entre os grupos do Leste da Ásia e os povos

indígenas americanos, corroborando os achados dos marcadores uniparentais e tornando

explícita a possível origem dos primeiros grupos americanos na Beríngia (REICH et al.,

2012; WANG et al., 2007).

Considerando o número de levas migratórias necessárias para explicar a variação dos

povos originários estudados é possível concluir, com base nos dados autossômicos, que

grande parte dos achados genéticos tendem a corroborar o modelo de uma única entrada, e
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portanto, seguido de uma diferenciação rápida dos grupos holocênicos em resposta à

eventos microevolutivos presentes durante a expansão dos grupos humanos na América do

Sul (BARBIERI et al., 2019; CASTRO E SILVA et al., 2020; REICH et al., 2012).

Do ponto de vista genético, os povos originários brasileiros descendem de uma

linhagem genética que se diferenciou dos grupos andinos, dando origem a divisão Andes e

Amazônia ou Leste-Oeste continental (GNECCHI-RUSCONE et al., 2019). No entanto, o

isolamento atribuído às linhagens genéticas que representam essas macro-ecorregiões

(Andes e Amazônia) tem sido revisto a partir de evidências de conexão genética entre e

dentre grupos nativos amazônicos e andinos (BARBIERI et al., 2019). A teorização do uso de

rotas costeiras de ocupação humana também tem ganhado notoriedade no debate

acadêmico com o aumento da representação genética de povos indígenas nos estudos

populacionais humanos (CASTRO E SILVA et al., 2021, 2020)

Em termos bastante gerais, após a invasão europeia no século XVI, a longa história de

tráfico humano e escravização de povos africanos adicionou mais complexidade à história

dos povos indígenas Sul-americanos. O processo violento de miscigenação e o genocídio

das comunidades indígenas e negras, principalmente no território brasileiro, deram início

ao processo histórico de apagamento dos grupos originários e surgimento de um

estereótipo de uma população miscigenada atribuído aos grupos humanos brasileiros

pós-coloniais (NASCIMENTO, 2016)

O estudo recente de grupos indígenas brasileiros miscigenados, autodeclarados

Tupiniquim, nos proporcionou novas perspectivas sobre a expansão Tupi no território

brasileiro e conectou populações amazônicas e costeiras a um processo de dispersão em

duas vias: uma ao Sul do território - associada à expansão de grupos Guarani na região

sudoeste e outra pela costa atlântica chegando à região do Espírito Santo, local de

residência dos descendentes povos Tupiniquim e Tupinambá (CASTRO E SILVA et al., 2020).

Esses achados são importantes porque testam as hipóteses de expansão dos grupos falantes

de língua Tupi descritas através das evidências linguísticas e arqueológicas (CASTRO E

SILVA et al., 2020).

Em que pese o fato de trazerem evidências contundentes e importantes para o

entendimento dos processos demográficos e genéticos associados às dinâmicas

populacionais pré-coloniais de povoamento Sul-americano, tais estudos não nos permitem

investigar o passado humano desses grupos originários com maior grau de refinamento.

Neste sentido, seguem em aberto questões de longa data sobre a relação entre os povos

indígenas contemporâneos e os diversos grupos antigos presentes nos registros

arqueológicos espalhados pelo continente americano.
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1.2 Evidências arqueológicas para o povoamento

antigo da América

A temporalidade das ocupações humanas no continente americano foi ponderada em

duas vertentes ideológicas distintas, uma que se apoia em evidências arqueológicas que

apontavam para cronologias mais amplas e antigas muito anteriores ao complexo Clovis

(possivelmente anteriores ao fim do UMG) e outra que considera como válidas apenas

cronologias mais restritas e recentes (BUENO; DIAS; ISNARDIS, 2021).

As cronologias mais antigas foram consideradas controversas e contrastavam com a

hipótese popularmente aceita, conhecida como Clovis-first, que apresentava evidências de

presença humana na américa, temporalmente próxima ao fim do UMG (~16.000 AP). Tal

hipótese foi estruturada com base nos achados arqueológicos que caracterizavam uma

indústria lítica descrita pela primeira vez em um sítio arqueológico na região sudoeste dos

Estados Unidos próximo a cidade Clovis (COOK, 1926).

Posteriormente, esses artefatos líticos foram agrupados em um complexo

tecno-cultural conhecido popularmente como “Pontas Clovis" (COOK, 1926; LYNCH, 1974). A

ampla distribuição das pontas bifaciais foi o fio condutor da hipótese que defendia que os

grupos humanos que produziram esses artefatos líticos representavam os primeiros grupos

americanos, tornando a hipótese Clovis-first o foco dos debates arqueológicos sobre a

história profunda de povoamento da América (HAYNES, 1964; SUTTER, 2021).

Contudo, nos últimos anos o modelo Clovis-First tem sido desconstruído dando

espaço ao crescente número de evidências consistentes que suportam a presença humana

na América durante o UMG e, portanto, pré-Clovis. O conjunto de evidências de ocupações

na costa do Pacífico anteriores a Clovis vem crescendo em importância (BRAJE et al., 2017).

A presença de peças líticas distintas às Pontas-Clovis como os projéteis pedunculados

encontrados no sítio Paisley Cave no Oregon - ~14.000 AP; Page Ladson - 14.550 AP;

Cooper’s Ferry em Idaho- ~16.500; Gault Sítio arqueológico localizado no Texas, datação

anterior a ~16.000 (LOE); Debra L. Friedkin no Texas, o sítio apresenta uma quantidade

robusta de artefatos datados ~13.200 e 15.500 AP (DAVIS et al., 2019; JENKINS et al., 2014;

WATERS, 2019; WATERS et al., 2011, 2018). Somadas, essas evidências deram origem ao que

ficou conhecido como Tradição Pedunculada do Oeste, cujos artefatos têm um papel
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importante para o entendimento da história profunda paleoamericana do Pleistoceno

superior (~11.500 AP) por representarem a diversidade de tecnologias líticas dos grupos

humanos que possivelmente habitaram as regiões de refúgio na Beríngia durante o UMG,

assim como dão suporte à hipótese da entrada dos primeiros americanos via costa do

Pacífico.

No que diz respeito às ocupações mais antigas da América do Sul, podemos destacar

que os achados descritos a seguir foram centro de um extenso debate na comunidade

científica sobre a confiabilidade das estimativas e dos registros encontrados. A região da

serra da Capivara no Nordeste do Brasil apresenta registros de ocupações humanas com

datações radiocarbônicas calibradas anteriores a 29.000 AP (e.g. sítios como Pedra Furada,

Sítio do Meio e Vale da Pedra Furada). Similar à região Nordeste, o sítio Santa Elina na

região Centro-Oeste brasileira também possui datações anteriores a ~ 25.000 AP. Esses

achados motivaram o início de um longo debate sobre o possível efeito de contaminação no

processo de datação dos registros arqueológicos encontrados e os impactos desses nas

estimativas até então produzidas. Entretanto, dentro do contexto de povoamento

Sul-americano, parece haver um consenso acadêmico no que diz respeito aos vestígios de

ocupação humana encontrados em Monte Verde, no Chile, datado em aproximadamente

~18.500 e 14.500 AP (STRAUSS et al., 2020; SUTTER, 2021)- Figura 1.

Considerando os sítios Sul americanos com a presença de esqueletos do final do

Pleistoceno - início do Holoceno podemos destacar o sítio Los Rieles no Centro Norte do

Chile, datado em ~12.000 anos; a região de lagoa Santa em Minas Gerais - Brasil (e.g sítio

Lapa do Sumidouro - ~10100 AP, Lapa vermelha IV - ~11.000 e Lapa do Santo - 9.600 AP);

sítio Santana do Riacho que apresenta sepultamentos datados em ~10.000 AP; o sítio

Justino localizado na sub-região do Xingó no Sergipe, nordeste do Brasil, datado em ~8.900

AP; o sítio Toca dos Coqueiros na região da serra da Capivara, com um esqueleto

diretamente datado em ~9.500 AP ( JACKSON; MÉNDEZ; ASPILLAGA, 2012; MENÉNDEZ et

al., 2021; STRAUSS et al., 2020) - Figura 1.
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Figura 1: Representação gráfica dos principais sítios arqueológicos para contextualização de

ocupação humana antiga na América. No canto superior direito há síntese dos principais eventos

durante o processo de povoamento em uma escala temporal. As formas sob o mapa em

preenchimento de cor em degradê e transparência representam uma abstração da distribuição

geográfica das principais indústrias líticas do Holoceno inicial (adaptado de Waters 2019 e Strauss et

al. 2020. As formas em preenchimento de cor sólida representam as distribuições das principais

tradições ceramistas no território brasileiro durante o Holoceno tardio (adaptado de De Souza,

Mateos, and Madella 2020). No canto inferior esquerdo do mapa estão as descrições para os símbolos

e cores utilizados na síntese gráfica dos principais eventos que contribuíram para a história

profunda da América.

Entre a transição que marca o final do Pleistoceno e o início do Holoceno (entre

12.5-8.0 AP) podemos considerar três horizontes arqueológicos que foram importantes para



13

a contextualização dos eventos migratórios que resultaram da ocupação do território

brasileiro. Em ordem cronológica, o primeiro caracteriza a ocupação das florestas tropicais

e da região do cerrado entre ~12.000 - 11.000 AP, o qual é representado por indivíduos que

apresentavam modo de subsistência caçador-coletor e hábitos produtores de projéteis

unifaciais, alongados e plano-convexos conhecidos como lesmas, característicos da

indústria lítica reconhecida posteriormente como tradição Itaparica (BUENO; DIAS, 2015;

STRAUSS et al., 2020).

O segundo horizonte marca a ocupação do extremo Sul continental e da

paleo-ecorregião de Mata Atlântica entre ~10.000 - 8.000 AP. A sazonalidade das ocupações

se torna mais evidente nos registros arqueológicos durante esse período. Os grupos

humanos que correspondem a esse período baseavam seu modo de subsistência na caça e

coleta, utilizando-se de artefatos líticos distintos dos grupos do Brasil Central e Nordeste

(tradição Itaparica), caracterizados pela presença de lascas associadas e projéteis bifaciais

com haste, usados como pontas de flechas ou lanças, reconhecidos como tradição Umbu

(ARAUJO, Astolfo G M, 2014; BUENO; DIAS, 2015).

Em um contexto regional podemos destacar os artefatos líticos presente na região de

Lagoa Santa. que apresentam certa variabilidade de formas, materiais e objetos líticos

fabricados durante o longo processo de ocupação do território, alguns semelhantes aos

produzidos ao Sul do território brasileiro, outros às pontas plano-convexas do Brasil

Central e Nordeste. Contudo, para explicar a rara presença de projéteis líticos do Holoceno

inicial na região, os especialistas propõem que a região de cavernas de Lagoa Santa serviria

de área confluência de tradições líticas - possivelmente de contato entre esses grupos

humanos e/ou um local de ativa movimentação e passagem de grupos humanos antigos (ver

Strauss et al. 2020 para uma revisão mais detalhada).

Por fim, a ocupação humana da costa atlântica brasileira marca o terceiro horizonte

tecno-cultural composto por uma diversidade de contextos arqueológicos regionais que

praticavam um modo de subsistência baseado na utilização dos recursos marinhos/fluviais

e na construção de montes ou montículos conhecidos como concheiros ou Sambaquis

(DEBLASIS; GASPAR, 2009).

Os Sambaquis representam as evidências arqueológicas de ocupação litorânea

atlântica mais antigas entre ~8.600 e 1.000 AP. A existência de ocupações anteriores a

10.000 AP na linha costeira brasileira foi proposta tendo como horizonte teórico o estudo

aprofundado dos registros arqueológicos deixados pelos grupos costeiros e lacustres

(CALIPPO, 2010; GASPAR et al., 2008). Entre os assentamentos humanos no litoral

Sul-americano anteriores às cronologias encontradas no território brasileiro, podemos
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destacar os sítios Monte Verde - ~14.500 AP, na costa do Chile e Huaca Prieta ~14.200 AP, na

costa do Peru (DILLEHAY, 1999; DILLEHAY et al., 2012).

De acordo com os estudos teóricos sobre horizonte tecno-cultural da costa atlântica

Sul, a ocupação da região costeira seria anterior às cronologias propostas com base nos

registros arqueológicos disponíveis. Partindo do estudo aprofundado das relações dos

grupos construtores de Sambaquis com os recursos e com o paleoambiente seria plausível

assumir que os ancestrais dos grupos Sambaquis teriam ocupado a plataforma costeira

exposta durante o UMG. Com a elevação do nível do mar no final do UMG, os descendentes

dessas primeiras populações costeiras teriam migrado para o interior, habitando as áreas

férteis ao longo da costa à medida que o nível do mar subia (CALIPPO, 2010).

No entanto, os registros arqueológicos mais antigos para populações construtoras de

Sambaquis estão localizados a alguns quilômetros da Costa Atlântica (e.g o Sambaqui fluvial

Capelinha (NEVES, W.A. et al., 2005) no vale do Ribeira, São Paulo, e o Sambaqui fluvial

Taperinha (ROOSEVELT et al., 1991) na região amazônica de Santarém, ambos com datações

do Holoceno inicial entre 8.000 e 10.000 AP). Já as ocupações litorâneas são posteriores a

essas cronologias (e.g Sambaqui do Algodão - ~8.700 AP na região Sudeste - Rio de Janeiro

(LIMA, T. A. et al., 2002), Cambriu Grande - ~7.800 AP (CALIPPO, 2004) e o sítio Caipora -

~7.400 AP na Região Sul em Santa Catarina (GIANNINI et al., 2010).

A ausência de registros mais antigos preservados na plataforma costeira atlântica -

atualmente submersa - levou os especialistas a considerar que a hipótese de origem mais

parcimoniosa das sociedades costeiras seria nas áreas mais afastadas da costa, no interior

continental e posteriormente esses grupos caçadores/pescadores-coletores migraram para

a zona costeira (CALIPPO, 2010). A hipótese de ocupação da plataforma costeira, contudo,

não foi totalmente descartada. Aliada à essa teoria, a hipótese de dispersão dos grupos

humanos vindos da América do Norte - entre 20.000 e 15.000 AP, seguindo uma rota

migratória litorânea pela costa do Pacifico até o istmo do Panamá e posteriormente se

ramificando em duas rotas migratórias principais, uma seguindo a costa do Pacifico e outra

atlântica (DAVIS; MADSEN, 2020; ERLANDSON et al., 2007; ERLANDSON; BRAJE, 2015),

coloca as ocupações litorâneas iniciais no centro dos debates de origem, diversidade e

estruturação dos grupos construtores de Sambaquis.
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1.3 História populacional da costa atlântica

Brasileira

As populações que se estabeleceram na costa brasileira, entre 8.600 a 1000 AP são

reconhecidas pelas centenas de estruturas monticulares construídas em praticamente toda

a extensão litorânea e as margens de corpos d'água (VILLAGRAN, 2013). Esses sítios

arqueológicos monticulares são resultado de um longo processo cultural de deposição de

conchas, fauna marinha e um intrincado registro histórico-cultural dos grupos indígenas

antigos que construíram esses espaços (DEBLASIS; GASPAR, 2009; GASPAR et al., 2008).

Conhecidos popularmente como Sambaquis, termo brasileiro de origem Tupi “Tamba ki”,

usado pelos povos nativos falantes de língua para descrever os “montes de conchas” ou

"amontoado de conchas” (PROUS, 1991) durante o processo de invasão/colonização europeia.

Os grupos Sambaquis são um dos fenômenos demográficos mais expressivos da arqueologia

brasileira costeira e são pouco compreendidos (DEBLASIS et al., 2007; FIGUTI, 2008;

GASPAR et al., 2008; LIMA, Tânia Andrade, 2000).

Os “concheiros” ou “shellmounds” apresentam uma ampla distribuição geográfica que

não compreende unicamente a Costa Atlântica brasileira. Desconsiderando a similaridade

da aparência desses concheiros com os Sambaquis brasileiros, esses sítios espalhados pelo

globo não representam uma unidade biológica amplamente distribuída ou evolutivamente

conectada, podendo refletir unicamente uma convergência no que diz respeito à aparência

macro-morfológica dos sítios em localidades e cronologias completamente diferentes

(OKUMURA, 2007).

Os Sambaquis estão presentes nos registros arqueológicos históricos brasileiros

desde o século XIX. No entanto, esses assentamentos só foram considerados acúmulos

intencionais e incluídos nos debates acerca do significado simbólico sociocultural desses

espaços muito recentemente (DE BLASIS et al., 1998; DEBLASIS et al., 2007; PROUS, 1991).

Por um longo período histórico, os concheiros foram interpretados como grandes acúmulos
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de restos alimentares ou depósitos ocasionalmente criados com a movimentação das marés

durante o Holoceno (SCHEEL-YBERT et al., 2009) .1

À medida que estudos arqueológicos mais aprofundados foram sendo realizados, os

aspectos socioculturais e a magnitude das diferenças regionais dos sítios se tornam cada

vez mais evidentes (OKUMURA, 2007; VILLAGRAN, 2013).

As mudanças na composição do substrato depositado sob as construções ou em sítios

no entorno dos concheiros, o tamanho dos montes, a relação dos construtores com os

recursos disponíveis, o cuidado com os mortos e os padrões de estruturação dos

assentamentos tornam evidentes a diversidade e dinâmica populacional no Holoceno médio

e tardio - em alguns casos é possível evidenciar um estreitamento de relações com grupos

horticulturalistas do Planalto Meridional (DEBLASIS  FARIAS, D., & KNEIP, A., 2014;

DEBLASIS et al., 2007; VILLAGRAN, 2013).

A presença dos Sambaquis no litoral brasileiro é descontínua do estado do Rio Grande

do Sul até o Recôncavo Baiano, do estado do Maranhão até o Pará - havendo um

desaparecimento dos registros arqueológicos na região de falésias do litoral nordeste

brasileiro (DE BLASIS et al., 1998).

Os concheiros tidos como monumentais estão concentrados na região Sul,

principalmente na costa dos estados do Paraná e Santa Catarina, chegando até 30 metros de

altura e 150 metros de diâmetro (Lima 1999-2000). Já os Sambaquis da região Sudeste

localizados ao norte do Paraná são em geral menores, com poucos metros de altura (e.g.

alguns dos sítios Sambaquis da costa do Rio de Janeiro com altura média dos montículos de

2m - DeBlasis et al. 2007) (Figura 2). Somado a isto, outro tipo de sítio costeiro é encontrado

na Costa Sudeste brasileira, compostos por acumulações de sedimento fino, com pouca

presença de pescado e menores que 1m. Esses sítios rasos ficaram conhecidos por

“acampamentos costeiros” ou “Sambaquis tardios” e marcam um período tardio de

ocupação da zona costeira, podendo ocorrer também sobre concheiros (DEBLASIS;

GASPAR, 2009; VILLAGRAN, 2013) (Figura 2).

Em aproximadamente 500 AP os concheiros desaparecem do registro arqueológico

dando lugar a outros tipos de ocupação que apresentam elementos que os conectam com

grupos interioranos. A presença de solo, ausência de conchas como material construtivo

principal, prevalência de restos de pescado no topo de alguns Sambaquis ou mesmo a

presença de cerâmica sob as camadas superficiais são evidências robustas de mudanças

1 Necessário salientar que tal reconhecimento tardio impacta na produção também tardia de
políticas públicas voltadas à conservação dos registros arqueológicos presentes nesses contextos. A
legislação brasileira que dispõe sobre monumentos arqueológicos e pré-históricos - Lei No 3.924 - é
relativamente recente no que tange às políticas de conservação, oriunda da década 60.
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significativas na dinâmica populacional da região litorânea (DEBLASIS  FARIAS, D., &

KNEIP, A., 2014; DEBLASIS et al., 2007).

Os sítios Sambaquis do Sudeste são conhecidos pela ausência de indústrias cerâmicas

associadas às camadas mais antigas dos assentamentos, baseando seu estilo de subsistência

na pesca, caça e coleta.

Dentre as cerâmicas presentes nas regiões Sul e Sudeste, ao final da era sambaquiana

podemos destacar as tradições Tupiguarani e Taquara-Itararé, ambas diretamente

relacionadas aos ancestrais das famílias linguísticas Tupi-Guarani e Jê do Sul, principais

grupos etnolinguísticos que ocupavam a costa durante o Holoceno tardio (DE SOUZA;

MATEOS; MADELLA, 2020b; NOELLI, 2008).

As populações tradicionais que habitavam a costa brasileira antes da invasão européia

em sua maioria pertencem ao tronco linguístico Tupi, dentro do qual a família linguística

Tupi-Guarani teria sido mais amplamente distribuída (do Rio Grande do Sul ao Amapá),

porém não a única (e.g os Tupinambás, tupiniquins, Botocudos ou Tapuias e Puris -

Macro-Jê no litoral Sudeste) (BENTIVOGLIO; OLIVEIRA, 2015). Os registros arqueológicos e

históricos nos apontam para uma migração mais recente dos grupos Tupi-Guarani do

interior amazônico em direção a região litorânea brasileira poucas centenas de anos antes

da chegada dos invasores europeus (NOELLI, 2008).

A presença de cerâmica Taquara-Itararé sob construções sambaquieiras na região de

Laguna (DEBLASIS  FARIAS, D., & KNEIP, A., 2014) e em outros locais da costa brasileira

marca a chegada da expansão dos falantes das línguas Jê do Sul (Kaingang, Laklãnõ Xokleng

e os extintos Kimdá e Ingáin) do planalto meridional brasileiro há cerca de 3.000 anos atrás

até a chegada na costa depois de 2000 AP (ARAUJO, Astolfo Gomes de Mello, 2007; DE

SOUZA; MATEOS; MADELLA, 2020b; DEBLASIS  FARIAS, D., & KNEIP, A., 2014). As

implicações socioculturais de tal evento permanecem um mistério, estando no centro dos

debates sobre arqueologia costeira atlântica por décadas.

A chegada dos grupos interioranos no litoral brasileiro possivelmente marca um dos

eventos demográficos mais importantes para a história profunda dos grupos Sambaqui. O

desaparecimento dos registros arqueológicos característicos das ocupações antigas

sambaquieiras está diretamente associado às interações socioculturais desses dos grupos

locais e os recém chegados imigrantes do Planalto Meridional (DEBLASIS et al., 2007;

GASPAR et al., 2008; OKUMURA, 2007).

Dentre as tradições horticulturalistas ceramistas ancestrais dos falantes Jê podemos

destacar as tradições Una e Aratu na região central (SCHMITZ; ROGGE, 2008; SOARES,

2013) - associado então aos grupos ancestrais ou proto-jê do Planalto Central e a tradição
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Taquara Itararé diretamente associada aos grupos proto-jê do Planalto Meridional (NOELLI;

DE SOUZA, 2017) - Figura 2.

Contemporâneos à chegada de grupos interioranos à costa estão os cerritos de índios

ou aterros que são sítios arqueológicos monticulares do Holoceno tardio, amplamente

distribuídos nas áreas úmidas do estado do Rio Grande do Sul (Wetlands), Costa Atlântica

Sul e região que compreende o Uruguai (IRIARTE et al., 2017)- Figura 2. As ocupações dos

Cerritos podem ser divididas em duas fases distintas: uma mais antiga marcada pela

ausência de registros cerâmicos nos montes (~4.700 a 3.000 AP) e ocupações mais recentes,

portanto posteriores a 3.000 AP, representando a fase ceramista dos construtores de

Cerritos (IRIARTE et al., 2017).

Figura 2: Tradições ceramistas do Holoceno tardio. Representação gráfica das principais
tradições ceramistas relevantes para o contexto de ocupação da Costa Sudeste Sul atlântica. À direita
apresentamos algumas formas cerâmicas características de cada tradição, indicada por números e
cores no mapa à esquerda.

Assim como os Cerritos, alguns sítios Sambaqui da região de Laguna no litoral Sul de

Santa Catarina (Brasil) apresentam uma fase de ocupação dos sítios mais antiga sem a

presença de cerâmica associada aos níveis arqueológicos e ocupações tardias com presença

de cerâmica entre as deposições mais recentes.

O sítio arqueológico Galheta IV é um sítio cerimonial situado entre dezenas de outros

Sambaquis da região de Laguna. Porém, esse concheiro apresenta características peculiares

e o distingue dos outros concheiros da região, sendo um dos sítios amostrados que
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evidencia a chegada de cerâmica associada à tradição Taquara-Itararé nas camadas mais

superficiais, e portanto mais recentes do sítio (DEBLASIS  FARIAS, D., & KNEIP, A., 2014)

A dinâmica cultural na região litorânea de Santa Catarina nos oferece uma

oportunidade única de tornar evidente se a transição tecno-cultural observada entre os

“Sambaquis clássicos" ou concheiros e os assentamentos Sambaqui com cerâmica

representam o desaparecimento imediato dos construtores de Sambaqui da região com a

chegada dos novos migrantes, caracterizando uma substituição dêmica ou se tal fato foi um

processo gradual de aculturação e miscigenação, ou simplesmente a difusão tecno-cultural

de ideias entre povos do interior e litoral (DEBLASIS  FARIAS, D., & KNEIP, A., 2014;

DEBLASIS et al., 2007; FIGUTI, 2008; GASPAR et al., 2008; HUBBE; HANIHARA; HARVATI,

2009; OKUMURA, 2007; VILLAGRAN, 2013).

1.4 Estudos arqueogenéticos de populações

indígenas Sul-americanas

O desenvolvimento tecnológico associado aos métodos de amplificação de DNA por

PCR e, posteriormente, ao sequenciamento genômico de alto desempenho (SGAD) foi a

força motora do estudo de populações humanas no mundo todo. Em compasso a esses

avanços tecnológicos, a habilidade de extrair e sequenciar fragmentos de DNA preservado

por milhares ou centenas de anos em tecidos orgânicos tem sido aprimorada de forma

exponencial, principalmente nas últimas décadas (ORLANDO et al., 2021; PÄÄBO et al.,

2004).

Atualmente, é possível extrair aDNA de diversas fontes biológicas como coprólitos

(POINAR et al., 2003), solo (SLON et al., 2017), ossos (PINHASI et al., 2019, 2015), tecidos

mumificados (SCHUENEMANN et al., 2017), materiais inorgânicos usados por grupos antigos

como betume e goma ( JENSEN et al., 2019), cálculo dentário (ZIESEMER et al., 2019) e

plantas (KISTLER et al., 2020). Tais feitos demonstram o amplo potencial metodológico do

aDNA para inferências históricas de grupos passados.

O sucesso na obtenção dos genomas antigos se deve também ao estado de

preservação do material biológico encontrado. Os processos naturais de decomposição post

mortem, como a fragmentação do DNA, as modificações químicas nos grupamentos amino

dos nucleotídeos e as elevadas taxas de contaminantes presentes nas amostras levam esse

material a um estado de precariedade, tornando-o vulnerável a pequenos níveis de



20

contaminação residual após extração e preparação de bibliotecas (DABNEY; MEYER;

PÄÄBO, 2013).

As condições climáticas como temperatura, umidade e acidez do solo desempenham

um papel importante para a conservação do DNA endógeno na matriz óssea

(KONTOPOULOS et al., 2019). A proporção de aDNA pode variar expressivamente em uma

escala global, entre as diferentes regiões geográficas, e em menor escala, entre indivíduos

ou materiais de um mesmo sítio arqueológico ou mesmo entre elementos ósseos de um

mesmo indivíduo (PARKER et al., 2020; PINHASI et al., 2015). Em regiões quentes e úmidas

como os trópicos, os desafios técnicos do estudo do aDNA são maiores, devido à limitada

quantidade de DNA endógeno presente no material e consecutivamente à cobertura

genômica humana sequenciada.

Dentre algumas das aplicações do aDNA nos estudos sobre a história humana estão; I

- investigar a relação entre humanos morfologicamente modernos e os outros

representantes do gênero Homo, como Neandertais e Denisovanos; II - estimar possíveis

rotas migratórias nos processos de dispersão humana ao longo do globo; III - investigar

eventos locais de mistura recente, radiações e substituições dêmicas; IV - reconstruir

relações de ancestralidade (consanguinidade) entre grupos; V - investigar processos

evolutivos que moldaram as populações do passado e como essas frequências alélicas

mudaram ao longo do tempo.

Os estudos de relações de ancestralidade a partir dos dados genômicos de grupos

modernos não foram capazes de resolver algumas questões históricas com precisão, devido

a diversas limitações dos dados disponíveis. Motivados por essa carência de resolução, os

estudos arqueogenéticos têm contribuído com a contextualização da diversidade genética

antiga e com o refinamento dos modelos de povoamento humano no mundo.

O primeiro genoma americano antigo foi publicado em 2010. No estudo foram

avaliadas pequenas porções de cabelo humano preservadas através de milhares de anos na

região permanentemente congelada do Ártico - permafrost de Qeqertasussuk, em um

depósito cultural associado à tradição Saqqaq do entorno da Baía Disko - Groenlândia. As

ocupações humanas antigas na região datam de 4.750 a 2.500 AP (RASMUSSEN, M et al.,

2010).

As excelentes condições ambientais de preservação do aDNA associadas ao sítio

Saaqaq possibilitaram o sequenciamento e captura de 79% do genoma diplóide desse

espécime, Além de apresentar aproximadamente 350.000 SNPs com alta cobertura, o que

permitiu que os autores concluíssem que o espécime em questão apresentou um mosaico

genético diferente aos demais nativos americanos. Com base em evidências contundentes
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desse distanciamento genético foi possível propor que Saaqaq descende de uma onda

migratória distinta a que deu origem aos grupos nativos americanos atuais (RASMUSSEN, M

et al., 2010).

Assim, tal evidência apontou para presença de pelo menos dois eventos migratórios

distintos vindos da região do Nordeste asiático, ocupando a região da Beríngia e adentrando

o continente americano durante o fim último máximo glacial, o que caracteriza a leva

migratória que deu origem aos grupos americanos, bem como a outra, mais recente, que

deu origem aos grupos árticos (RASMUSSEN, M et al., 2010).

As evidências arqueogenéticas para história de povoamento da região Polar Ártica

demonstram, de forma sintética, uma complexa relação entre os grupos que povoaram a

região durante ~5.000 AP. Há evidências robustas de proximidade genética entre os

Paleo-Inuit e a linhagem fundadora dos grupos do ártico americano, falantes de língua

Aleut, sugerindo um processo de continuidade genética corroborado pelas evidências de

continuidade na cultura material desses grupos (FLEGONTOV et al., 2017). Já os grupos

recentes “Thule-Inuit” ~ 1,350 – 1,150 apresentam evidências genéticas de substituição

dêmica dos assentamentos originais associada a chegada de grupos migrantes do Nordeste

Ásiatico.

No que diz respeito às relações de ancestralidade com grupos nativos americanos

antigos e contemporâneos norte-americanos, os grupos indígenas falantes de língua

Na-Dene apresentam uma contribuição genética substancial associada aos Paleo-Inuit.

Estima-se que os grupos Paleo-Inuit e ancestrais dos Na-Dene viveram em simpatria por

pelo menos mil anos, apesar dos esparsos registros arqueológicos que suportem tal contato

(FLEGONTOV et al., 2017).

Por fim, a ausência de sinais de fluxo gênico entre as populações indígenas

contemporâneas Sul-americanas e os grupos do ártico americano (Paleo-Inuit e

Thule-Inuit) reforça a presença de ondas migratórias distintas para a formação das

linhagens originárias de populações ao norte e ao Sul da distribuição continental

(FLEGONTOV et al., 2017).

Desde a publicação do primeiro genoma americano, diversos outros espécimes foram

analisados. O indivíduo Anzick-1 ficou notoriamente conhecido por ser o único indivíduo

antigo representante da tradição lítica Clovis (datado em 12,800 anos AP) a ter seu DNA

analisado. A análise dos dados genômicos desse espécime com mais de 25% de DNA

endógeno não deixou dúvidas quanto à proximidade genética com os grupos nativos

americanos atuais. Anzick poderia ser um descendente direto do grupo ancestral comum

nativo americano (RASMUSSEN, Morten et al., 2014), o que mostra-se em acordo com os
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modelos anteriores propostos com dados mitocondriais de populações contemporâneas. Os

referidos modelos previam a expansão de uma única leva ancestral nativa americana;

entretanto, o sequenciamento em ampla escala de diversos genomas americanos antigos e

modernos tem nos mostrado um cenário de ocupação mais complexo e com delimitações

entre linhagens menos definidas.

Partindo da análise de 91 genomas antigos de duas regiões geográficas distintas, com

presença humana em pelo menos ~13.000 AP, sendo elas as ilhas do canal da Califórnia -

California Channel Islands na região oeste e Southwestern Ontario (ASO) na região leste da

América do Norte, foi proposta a subdivisão das linhagens ancestrais dos grupos nativos

americanos em duas (ancestralidades A e B) com a finalidade de explicar a diversidade

genética encontrada na América. A primeira (Anc. A) representa o conjunto de indivíduos

que compartilham alelos em excesso com o indivíduo Clóvis (Anzick 1) e subsequentemente

com grupos indígenas centro-sul americanos. A segunda leva teria dado origem ao grupo

ASO (SCHEIB et al., 2018).

Ademais, os autores demonstram que essas linhagens não ficaram isoladas por muito

tempo, dando origem a grupos que apresentam diferentes proporções de ambas

ancestralidades associadas ao contato dessas duas linhagens genéticas como Surui,

Northern Channel Islands e Santa Bárbara que apresentam contribuições similares de ambas

ancestralidades; o grupo Pima presente na região centro-sul do Arizona que apresenta uma

contribuição maior do ramo ancestral B; por fim, Early San Nicolas, que apresenta o padrão

inverso carregando uma maior contribuição genética associada a ancestralidade A e

portanto mais próxima a Clovis (SCHEIB et al., 2018).

A ampliação do número de espécimes antigos estudados (de diferentes regiões da

América e períodos) deu suporte a subdivisão das ancestralidades A e B. Além de

demonstrar que a afinidade genética entre Anzick e os grupos indígenas contemporâneos

também pode ser identificada entre alguns grupos-indivíduos do Holoceno inicial da região

central e Sul-americana (e.g. a ocupação antiga dos sítios Mayahak Cab Pek ~9.300AP, Los

Rieles ~12.000AP e Lapa do Santo ~9.600 AP) (POSTH et al., 2018a).

Para além de uma afinidade genética, com o indivíduo Clóvis foi possível delimitar

outras duas ancestralidades que contribuíram para o arcabouço genético dos grupos

indígenas antigos e atuais da américa central e Sul, sendo estas; a linhagem que deu origem

ao componente genético predominante nos grupos indígenas atuais, representada pelos

grupos-indivíduos de sítios arqueológicos localizados na Argentina, Belize, Brasil, Chile e

Peru (Arroyo Seco 2 ~7.700 AP, Saki Tzul ~7.400 AP, Laranjal ~6.700 AP, Cuncaicha ~9.000
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AP, e Lauricocha ~8.600 AP) e uma linhagem genética específica que deu origem aos grupos

tardios (~4.200 AP) da região central dos Andes (POSTH et al., 2018a).

Esses achados têm implicações diretas sobre os modelos de povoamento da América,

trazendo evidências robustas de uma subestruturação da população fundadora e

diferenciação dos grupos que ocuparam a América do Sul. Apesar da ausência de testes

específicos que estimem o período de chegada dos ancestrais dos povos indígenas atuais,

seria plausível considerar que a diversificação dos descendentes da ancestralidade A

ocorreu logo após a separação da linhagem ancestral norte americana B entre ~17.500 a

14,600 AP (MORENO-MAYAR et al., 2018; POSTH et al., 2018a).

A rápida diversificação dos grupos humanos Sul-americanos durante o processo de

povoamento ainda é pouco entendida. Os dados genômicos, disponíveis indicam uma

expressiva continuidade populacional a partir de 9.000 AP em algumas regiões do

continente Sul-americano (MORENO-MAYAR et al., 2018; POSTH et al., 2018a). Entretanto,

em uma escala local podemos observar que os cenários de ocupação humana em regiões

mais ao extremo Sul continental, como a região Sul patagônica, por exemplo, são complexos

e dinâmicos, apresentando sinais de continuidade genética dos povos nativos Sul

patagônicos a partir de ~6.600 AP, seguido de evidências de fluxo gênico associado a

transições tecno-culturais costeiras em um primeiro momento e tardiamente afetando os

grupos continentais da região (NAKATSUKA et al., 2020).

Os estudos recentes têm demonstrado o potencial dos dados arqueogenéticos em

contribuir com a investigação de processo demográficos e questões histórico populacionais

mantidas por décadas nos debates acadêmicos. Ponderando as limitações dos achados

genéticos antigos descritos até o momento para regiões geograficamente importantes para

a história humana na América, não é possível determinar a temporalidade dos eventos ou

mesmo determinar de forma mais assertiva qual a ordem de chegada dos componentes

populacionais antigos que contribuíram para o povoamento Sul-americano.
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1.5 Ancestralidade dos povos indígenas e o controverso

sinal australo-asiático

A ampliação da representação indígena nos bancos de dados genéticos vem

ocorrendo a passos lentos nos últimos anos (BARBIERI et al., 2019; CASTRO E SILVA et al.,

2020). A descoberta de uma contribuição genética não nativa americana (estimada entre ~3

a 5% dos SNP’s analisados), anterior ao contato com populações europeias durante a invasão

no século XVI, teve implicações diretas sobre os modelos demográficos que buscavam

descrever a movimentação humana dos grupos originários na América (SKOGLUND et al.,

2015).

A presença dessa contribuição genética transcontinental foi teorizada a partir de uma

população artificial descrita como “população Y” em referência ao termo Tupi - Ypykuera

“ancestral”. Tal sinal genético amplificou o debate em torno do número mínimo de levas

migratórias necessárias para explicar a diversidade etnolinguística e bio-arqueológica

presente no território brasileiro (RAGHAVAN et al., 2014; SKOGLUND et al., 2015).

Em geral, as populações fantasmas ou “ghost population” como a População-Y e as

linhagens mesoamericanas não amostradas UpopA e UpopA’ - que foram apresentadas

como ancestrais de grupos mesoamericanos atuais, os Mixe e responsáveis pela formação

das linhagens Sul-americanas (MORENO-MAYAR et al., 2018) são usadas como artifícios

interpretativos, nos ajudando a descrever e analisar sinais genéticos de populações

ancestrais ainda ausentes no bancos de dados genéticos ou padrões de ancestralidade

complexos e de difícil interpretação.

Antes do surgimento da arqueogenética, as inferências sobre a história profunda dos

grupos nativos americanos holocênicos estavam apoiadas unicamente em evidências

arqueológicas e bio-antropológicas - como a variação morfológica. Os modelos mais aceitos

dentro desse debate são oriundos de duas fontes distintas. O primeiro partia de análises

morfológicas de crânios antigos na busca de impulsionar os modelos que descrevem o

povoamento das Américas (Neves and Hubbe 2005) e o segundo, de limitações dos achados

genéticos antigos descritos até o momento para regiões geograficamente importantes para

a história humana na América não é possível determinar a temporalidade dos eventos ou
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mesmo determinar de forma mais assertiva qual a ordem de chegada dos componentes

populacionais antigos que contribuíram para o povoamento Sul americano.

A ampliação da representação indígena nos bancos de dados genéticos parte de uma

abordagem multidisciplinar, cujos resultados sugerem que a grande diversidade

craniofacial encontrada ao longo do tempo no continente americano teria se originado por

meio de processos microevolutivos ocorridos após a diferenciação da população beringiana,

e se intensificado durante a dispersão dentro da América (GONZÁLEZ-JOSÉ et al., 2008).

A teoria de dois componentes biológicos estava centrada nos registros esqueletais

antigos americanos e propunha que o processo de povoamento da América do Sul se deu

por meio de dois eventos migratórios (levas migratórias) distintos de entrada no continente

(Neves and Hubbe 2005).

A primeira leva migratória seria composta por indivíduos com características

craniofaciais mais generalizadas ou uma morfologia nomeada posteriormente como

paleoamericana, oriunda do Norte do Sudeste Asiático e caracterizada pela presença de

traços craniométricos específicos como o alongamento e estreitamento do neurocrânio

(dolicocefalia), assim como, faces prognáticas com órbitas relativamente baixas e largas. Já o

segundo componente, evento migratório que teria ocorrido no final do Pleistoceno, seria

representado por indivíduos com características craniofaciais mais derivadas que se

assemelham fenotípicamente as populações indígenas contemporâneas (Neves and Hubbe

2005).

Os desafios interpretativos associados a tal abordagem estão diretamente conectados

às incertezas que temos sobre a importância dos fatores microevolutivos atuantes na

manutenção desses caracteres plásticos da morfologia craniana (HUBBE; HANIHARA;

HARVATI, 2009; ROSEMAN; WEAVER, 2004; VON CRAMON-TAUBADEL, 2009)

Neste contexto, já foi demonstrado que fatores microevolutivos podem ser

amplamente intensificados por fatores culturais. Um exemplo desse intricado

relacionamento é a morfologia craniofacial dos grupos Xavántes atuais. Os Xavántes se

apresentam morfologicamente distintos do seu grupo irmão, os Kayapó. Tal diferenciação

se deu nos últimos 1500 anos, e foi, provavelmente, intensificada por fatores como

isolamento e casamentos preferenciais (HUNEMEIER et al., 2012). Além disso, sabemos que

alguns genes como o Ectodysplasin A receptor (EDAR), RUNX Family Transcription Factor 2

(RUNX2), GLI Family Zinc Finger 3 (GLI3), Dachsous Cadherin-Related 2 (DCHS2) e o Paired

box 1 (PAX1) estão diretamente envolvidos na manutenção da morfologia de estruturas

craniofaciais, como o formato dos dentes (EDAR), o comprimento do palato (RUNX2), a

largura das estruturas ósseas e cartilaginosas da cavidade nasal (DCHS2) e na protrusão do
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queixo em populações humanas como os ancestrais do Leste Asiático e nativos americanos

(EDAR) (ADHIKARI et al., 2016)

Em um panorama global, os estudos arqueogenéticos proporcionaram um novo

horizonte para comunidade científica, pois moldaram a compreensão sobre o passado e as

dinâmicas populacionais humanas. Na América, especificamente, a chegada dos estudos

genéticos de indivíduos antigos contribuiu para o ajuste dos modelos demográficos

propostos que descrevem a movimentação dos grupos humanos na América desde as ondas

migratórias de saída do Nordeste da Ásia em direção à Beríngia até as subsequentes rotas

migratórias que levaram alguns grupos humanos modernos a ocupar a América Central e

do Sul.

O sequenciamento dos indivíduos antigos da Lapa do Sumidouro e Lapa do Santo,

usando uma quantidade robusta de marcadores genéticos, reabriu a discussão sobre a

morfologia paleoamericana e suas relações com o sinal transcontinental (atribuído à

população Y) encontrada em grupos amazônicos contemporâneos.

Seria o povo de Lagoa Santa representantes diretos do grupo ancestral Y? Esse

questionamento foi em parte solucionado com a publicação dos genomas antigos desses e

de outros contextos arqueológicos antigos brasileiros, nos quais foram encontrados em

níveis bem reduzidos, entre 2 a 3% de afinidade genética entre um indivíduo antigo da Lapa

do Sumidouro e os grupos australiano, Papuan - Nova Guiné e Onge (MORENO-MAYAR et

al., 2018). Esse sinal genético extracontinental restrito a um único indivíduo da Lapa do

Sumidouro e ausente nos demais indivíduos do sítio arqueológico vizinho, Lapa do Santo

(com características morfológicas similares e com idades de ocupação do sítio próximas)

abriu o debate para a presença de outra fonte genética ainda ausente no registro fóssil

estudado que possivelmente tenha contribuído geneticamente para essa ancestralidade que

conecta, de certa forma, os grupos Sul-americanos às populações da Oceania (POSTH et al.,

2018a).

Adicionalmente, a afinidade genética controversa associada à morfologia

paleoamericana também foi identificada em outros grupos étnicos antigos e recentes

dentro e fora do continente americano. Entre os grupos antigos, os Hoabinhians no Sudeste

asiático apresentam uma proximidade genética com os grupos Onge das ilhas Andaman e

portanto, poderiam representar a presença dessa ancestralidade “australasiana” em alguns

dos grupos humanos que se miscigenaram na saída continente asiático em direção a

América e posteriormente acabaram contribuído para a formação de grupos

pré-amazônicos.
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Por outro lado, a presença dessa ancestralidade fora da região amazônica em grupos

nativos atuais traz mais complexidade aos cenários de povoamento que consideram tal

linhagem ancestral.

Identificada entre populações nativas da região costeira do Peru, Equador e

sub-amazônicas, a contribuição genética australo-asiática indica uma história evolutiva dos

grupos da Costa Sul americana ao oeste e leste continental mais profunda, relacionada ao

compartilhamento desse sinal entre populações amazônicas e dos grupos indígenas da

costa do Pacifico. Tais evidências não propõem uma reavaliação dos modelos de

povoamento mais antigos, relacionados aos primeiros grupos humanos que povoaram o

continente (para mais detalhes ler Apêndice B). Em contrapartida, propõem a hipótese de

dispersão costeira dos grupos indígenas antigos, geneticamente diversos, via costa do

Pacífico, como uma alternativa para explicar a presença restrita dessa ancestralidade em

alguns grupos indígenas específicos.

Impulsionada pelos dados genéticos recentes, a teoria da rota migratória costeira tem

ganhado espaço entre o debate acadêmico como uma das possíveis explicações para a

interpretação dos sinais genéticos encontrados em alguns grupos durante o processo de

povoamento do Novo Mundo o que apresenta conformidade como as reconstruções

paleoclimáticas para a região que compreende o território norte-americano, que nos

mostram que durante o último período de glaciação duas massas de gelo (Cordilleran e

Laurentide) com quilômetros de espessura (~3 km) cobriam o território norte americano -

impedindo a passagem da megafauna e portanto também dos primeiros migrantes

humanos isolados na Beríngia (BATCHELOR et al., 2019; PEDERSEN et al., 2016; STOKES et

al., 2014).

Atualmente, as evidências robustas de presença humana na América anterior a

20.000 AP reforçam a teoria de uma rota migratória pela costa do Pacífico, evidenciando os

ancestrais de algumas das contribuições genéticas encontradas em alguns grupos atuais

(e.g. o sinal autralasiano), Apesar de não haver um consenso ou evidências robustas que

comprovem um possível conhecimento náutico atribuído a esses grupos humanos.
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2.Objetivo geral

O presente estudo busca contribuir com o conhecimento da variação genética dos

grupos holocênicos brasileiros, de forma a conciliar os dados arqueológicos,

bio-antropológicos e genéticos de povos indígenas antigos e atuais, além de aplicar uma

abordagem sistemática de estudo da história antiga da América do Sul a partir de dados

arqueogenéticos de quatro grandes regiões brasileiras: Costa Atlântica, Brasil central,

Nordeste e Amazônia.

2.1 Objetivos específicos
● Estimar os padrões de contribuição genética entre populações indígenas

antigas e atuais, testando o número mínimo de grupos geneticamente distintos ou

levas migratórias que contribuíram para a manutenção da diversidade genética

encontrada entre os indivíduos estudados.

● Contribuir com o melhor entendimento das questões demográficas históricas

entre os grupos Sambaqui da Costa Sul e Sudeste.

● Investigar os padrões de diversidade e consanguinidade dos grupos litorâneos

Sul e Sudeste.

● Investigar se houve uma contribuição genética de populações

horticulturalistas ceramistas associada a chegada desses grupos nos assentamentos

costeiros durante o Holoceno tardio na região da costa atlântica Sul e Sudeste.

● Investigar a presença do tão controverso sinal autralasiano entre os grupos

antigos Sul-americanos, descrevendo a extensão do sinal e as possíveis implicações

para os modelos demográficos vigentes.
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4. Contribuições e síntese dos manuscritos que compõem a tese

O manuscrito central, apresentado e discutido com maior detalhamento nesta tese,

resulta de um longo e complexo processo de trabalho multidisciplinar construído em

parceria com instituições de ponta na área, como o Max Planck Institute for the Science of

Human History, o Instituto de Biociências (IB-USP) o Museu de Arqueologia e Etnografia

(MAE-USP). O processamento molecular das 96 amostras antigas avaliadas no manuscrito

“A” foi realizado nas dependências do departamento de Arqueogenética do Max Planck

Institute for the Science of Human History (SHH). O trabalho de curadoria, documentação e

contextualização do material arqueológico analisado foi realizado pelo time de arqueólogos

colaboradores do projeto e sob a supervisão do professor André Strauss. O trabalho

laboratorial, que consiste na documentação fotográfica, descontaminação, amostragem,

extração, preparação de bibliotecas de DNA, preparação do material para sequenciamento e

captura genômica direcionada e mitocondrial foi executado pelo autor do trabalho, sob a

orientação de Tábita Hünemeier e supervisão técnica de Cosimo Posth.

O manuscrito principal foi escrito pelo autor com a contribuição crítica dos autores

envolvidos no estudo, assim como a confecção das figuras, tabelas e ilustrações envolvidas

na preparação do mesmo para submissão.

Os dados genômicos dos povos indígenas contemporâneos foram obtidos através da

colaboração entre os grupos de pesquisa em nativos americanos do Laboratórios de

Genômica Populacional Humana (LGPH) da Universidade de São Paulo e o Laboratório de

Evolução Humana e Molecular (EHM) da Universidade Federal do Rio Grande do Sul

(UFRGS). A curadoria das informações etnolinguísticas e biológicas dos indivíduos incluídos

neste estudo foram feitas em colaboração com os idealizadores do projeto (Tábita

Hünemeier e Maria Cátira Bortolini). A extração das amostras selecionadas foi realizada nas

dependências de ambas instituições pelo autor e pela colaboradora Dra. Vanessa Jacovas.

Tais amostras foram posteriormente enviadas para sequenciamento por captura genômica

direcionada no laboratório comercial brasileiro Affymetrix | Thermo Fisher Scientific -

Brasil. Os dados foram analisados e interpretados em conjunto com o Dr. Marcos Araújo

Castro e Silva, que divide a primeira autoria do artigo publicado na revista científica PNAS,

aqui apresentado como Apêndice B e discutido sob a luz dos dados antigos inéditos

produzidos durante o período de doutoramento.
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5. Manuscrito A – removido da versão Simplificada

6. Discussão Geral – removido da versão Simplificada
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7. Conclusões

● A produção dos dados genéticos antigos durante o período de doutoramento nos

permitiu estimar os padrões de contribuição genética entre populações indígenas

antigas e atuais. Confrontando nossos dados com as inúmeras contribuições

arqueológicas vigentes propiciam um primeiro passo para o melhor entendimento

sobre os processos e levas migratórias que contribuíram para a manutenção da

diversidade genética dos grupos Sambaqui da Costa Sul e Sudeste do Brasil.

● As estimativas dos padrões de contribuição genética entre populações indígenas

antigas revelam a radiação de um único grupo ancestral e diferenciações

populacionais mais restritas a algumas localidades e contextos arqueológicos

específicos.

● Há diferenças significativas entre os padrões de diversidade genética entre os grupos

Sambaqui da Costa Sul e as demais populações brasileiras antigas, tornando evidente

o impacto de um evento recente de redução populacional ou os efeitos da

consanguinidade em algumas populações costeiras.

● Os grupos construtores de Sambaqui das regiões Sul e Sudeste representam

linhagens genéticas distintas que ocuparam a região litorânea há pelo menos 3000 AP,

até a chegada de pulsos migratórios vindos do interior trazendo novos componentes

genéticos a ~2.000 AP e dando origem aos sepultamentos tardios analisados.

● O debate sobre a magnitude do sinal genético autralasiano nas populações antigas

permanece em aberto, não havendo um consenso no que diz respeito à presença do

sinal em grupos paleoamericanos e tampouco entre as ocupações tardias que

apresentaram esse compartilhamento transcontinental de alelos.

8. Apêndices
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8.2 Apêndice B. Deep genetic affinity between coastal Pacific

and Amazonian natives evidenced by Australasian ancestry

Resumo

Diferentes modelos foram propostos para elucidar as origens das populações
fundadoras da América, juntamente com o número de ondas migratórias e rotas utilizadas
por esses primeiros exploradores. Assentamentos, tanto ao longo da costa do Pacífico
quanto em terra, foram evidenciados em estudos genéticos e arqueológicos. No entanto, o
número de levas migratórias e a origem dos imigrantes ainda são temas polêmicos. Aqui,
mostramos que o sinal genético da Australásia está presente na região da costa do Pacífico,
indicando uma distribuição mais ampla do sinal na América do Sul e implicando um
contato antigo entre os habitantes do Pacífico e da Amazônia. Demonstramos que a
contribuição da população da Australásia foi introduzida na América do Sul através da rota
costeira do Pacífico antes da formação do braço amazônico, provavelmente na antiga
população costeira do Pacífico/Amazônia. Além disso, detectamos uma quantidade
significativa de variação interpopulacional e intrapopulacional neste sinal genético na
América do Sul. Este estudo elucida as relações genéticas de diferentes componentes
ancestrais no povoamento inicial da América do Sul e propõe que a rota migratória
utilizada por migrantes portadores de ascendência australiana levou à ausência desse sinal
nas populações da América Central e do Norte.
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9.1 Abstract

INFERENCES OF SOUTH AMERICA HUMAN HISTORY FROM ARCHAEOGENETICS
DATA: Genomic contributions to the history of Sambaqui groups in the
South-Southeast Brazilian Coast

FERRAZ, S. T. N.Pages: 173 PhD Thesis (Genetics and Evolutionary Biology) - Instituto de
Biociências, Universidade de São Paulo, São Paulo 2021.

Along the Brazilian coast, the presence of thousands of shellmounds is remarkable,

some of which are more than 40 meters high. They were constructed from the intentional

accumulation of mollusc shells and marine fauna over hundreds or thousands of years. The

uses of the shellmounds varied widely in time and space, but many of them were used as

burial ground preserving hundreds of skeletons in a single location. The ancient population

history of these coastal groups was previously investigated through the analysis of

anatomical markers and material culture. However, the ambiguity inherent in such markers

resulted in divergent models to explain the origins, dispersion and destitution of these

groups, as well as their relationship with other neighboring societies. In the present study,

we contribute to these questions by evaluating 34 genome-wide data extracted from ancient

human remains dated between ~10,000 and 100 years before the present, distributed over

four Brazilian macro-regions. The results obtained reveal the presence of a strong local

genetic component, restricted to some specific archaeological contexts, as well as evidence

of population reductions or consanguinity effects in some of the coastal populations in the

South. Furthermore, it was possible to describe the arrival of migratory pulses from the

interior bringing new genetic components to the late burials of the Sambaquis groups in

the South and Southeast.

Key words: Archaeogenetics, Ancient DNA, Historical Demography, Sambaqui
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9.2 Resumo

INFERÊNCIAS SOBRE O POVOAMENTO DA AMÉRICA DO SUL A PARTIR DE DADOS
ARQUEOGENÉTICOS: Contribuições genômicas para a história dos grupos
construtores de Sambaqui da Costa Sul-Sudeste Brasileira

FERRAZ, S. T. p: 173. Tese de doutorado em Genética e Biologia Evolutiva - Instituto de
Biociências, Universidade de São Paulo, São Paulo 2021.

Ao longo da costa brasileira é notável a presença de milhares de construções

monticulares, algumas com mais de 40 metros de altura, construídas a partir do acúmulo

intencional de conchas de moluscos e fauna marinha por centenas ou milhares de anos. A

função dos concheiros variava muito no tempo e no espaço, mas muitos deles eram usados

como cemitérios, preservando centenas de esqueletos enterrados em um único local. A

história populacional antiga desses grupos costeiros foi anteriormente investigada através

da análise de marcadores anatômicos e da cultura material. No entanto, a ambiguidade

inerente a tais marcadores resultou em modelos divergentes para explicar as origens,

dispersão e destituição desses grupos, bem como sua relação com outras sociedades

vizinhas. No presente estudo, contribuímos com essas questões ao avaliar 34 capturas

genômicas extraídas de restos humanos antigos datados entre cerca de 10.000 e 100 anos

antes do presente, distribuídos ao longo de quatro macro regiões brasileiras. Os resultados

obtidos revelam a presença de um forte componente genético local, restrito a alguns

contextos arqueológicos específicos, assim como evidências de redução populacional ou

efeitos de consanguinidade em algumas populações costeiras ao sul. Ademais, foi possível

descrever a chegada de pulsos migratórios vindos do interior trazendo novos componentes

genéticos aos sepultamentos tardios dos grupos Sambaquis da região Sul e Sudeste.

Palavras chave: Arqueogenética, DNA Antigo, Demografia Histórica, Sambaqui
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