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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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Introducao geral

1.1 Diversidade genética dos grupos humanos
N pré-coloniais da América

As relacoes de ancestralidade entre as primeiras levas migratorias humanas que se
estabeleceram na Ameérica e as populacoes indigenas contemporaneas foram exploradas
primeiramente através do estudo das informacoes genéticas contida em marcadores
uniparentais como os fragmentos genomicos mitocondrial ou a porcao nao recombinante
do cromossomo Y de populacoes nativas americanas modernas (BISSO-MACHADO et al.,
2011; BONATTO; SALZANO, 1997; SZATHMARY, 1993; TORRONI ¢t al., 1993).

Estudos mitocondriais descrevem uma diversidade genética nativa reduzida em
comparacao com outras partes do mundo, representada por apenas algumas linhagens os
haplogrupos A2, B2, Cib, Cic, Cid, D1 e D4h3 (PEREGO et al., 2010). Essas primeiras
evidéncias genéticas, aliadas aos estudos paleontologicos, arqueoldgicos, linguisticos e
ambientais, nos possibilitaram descrever, em termos bastante gerais, a passagem de
algumas populacoes humanas (morfologicamente modernas) pelo estreito de Bering entre
final do Pleistoceno - inicio do Holoceno (~24.000 e 16.000 AP) até a chegada de grupos
humanos no extremo Sul patagonico.

A extensiva analise de pequenos fragmentos, como a regiao controladora, ou mesmo o
genoma completo mitocondrial, sugere que os grupos ancestrais dos nativos americanos
vindos do leste asiatico teriam ficado isolados das outras populacoes de mesma origem por
aproximadamente 15.000 anos. Em decorréncia disso, houve acimulo de mudancas
gencéticas causadas pelos processos microevolutivos. Assim, estes grupos se distanciaram
geneticamente dos grupos siberianos, antes da entrada no continente e posterior expansao
em direcao ao Sul (KITCHEN; MIYAMOTO; MULLIGAN, 2008; TAMM et al., 2007). Os dados
genéticos corroboram com a hipotese de parada na regiao livre de gelo da Beringia
(Beringia Standstill model) (SZATHMARY, 1993) que postula a permanéncia dos grupos
pré-americanos no corredor de terra (Beringia) que atualmente compreende as Montanhas
Verkhovansk, na Sibéria, até o rio Mackenzie, no Canada, por alguns milhares de anos
durante o ultimo maximo glacial (WATSON, 2017). Embora estes modelos proponham a

passagem e permanéncia de grupos humanos no “continente perdido - Beringia® nao ha um



consenso sobre o local exato dessa diferenciacdo dos grupos pré-americanos ou mesmo
sobre a rota migratoria de entrada no continente americano.

O crescimento expressivo no numero de genomas mitocondriais antigos e modernos
publicados recentemente nos permitiu reavaliar as flutuacoes em frequéncia dos principais
haplogrupos americanos ao longo do tempo e identificar sub-haplogrupos. Tal fato tornou
possivel observar a estabilidade em frequéncia de algumas linhagens por milhares de anos
em algumas regioes, bem como mudancas de prevaléncia de variantes em outras. Como
exemplo, o haplogrupo D4h3a é encontrado em maior frequéncia entre as amostras antigas
do Sul americanas anteriores a 8.000 AP e com restrita representatividade entre as os
povos indigenas recentes do holoceno tardio (~3.000 AP) (MORENO-MAYAR et al., 2018;
POSTH et al., 2018h; ROCA-RADA et al., 2021).

Assim como a reducao da variabilidade haplotipica encontrada entre linhagens
maternas, as linhagens paternas dos povos indigenas americanos também apresentam um
padrao similar quando comparadas com a variabilidade mundial. Apresentam de tal modo
quatro linhagens independentes Q-M3, Q-CTS1780, Q1a-M8 e Qib-C128, dentre as quais a
Q-M3 ¢é a mais frequente nos individuos modernos e Qib-Ci128, uma das variantes mais
raras (PINOTTI et al., 2019).

No que se refere a historia antiga dos grupos americanos contada através das
linhagens masculinas também ¢é proposta uma permanéncia dos grupos pré-americanos na
Beringia, porém mais curta que a estimada através das linhagens maternas, nao excedendo
4.600 anos. Essa parada teria sido seguida pela expansao dos grupos paleoamericanos em
toda a extensdo do territorio de forma rapida e possivelmente posterior a 15.000 AP
(PINOTTI et al., 2019).

O nosso entendimento sobre a diversidade dos povos indigenas contemporaneos
americanos esta fundamentado na reduzida informacdo genomica disponivel. Ainda ha
poucos genomas completos de grupos nativos brasileiros publicados e os dados genomicos
de painéis comerciais talvez nao representem a diversidade genética intra-continental
existente (PATTERSON et al, 2012). Contudo, os estudos autossomicos disponiveis
evidenciam a ancestralidade compartilhada entre os grupos do Leste da Asia e 0s povos
indigenas americanos, corroborando os achados dos marcadores uniparentais e tornando
explicita a possivel origem dos primeiros grupos americanos na Beringia (REICH et al.,
2012; WANG et al., 2007).

Considerando o numero de levas migratorias necessarias para explicar a variacao dos
povos originarios estudados € possivel concluir, com base nos dados autossomicos, que

grande parte dos achados genéticos tendem a corroborar o modelo de uma tnica entrada, e



portanto, seguido de uma diferenciacao rapida dos grupos holocénicos em resposta a
eventos microevolutivos presentes durante a expansao 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 originarios brasileiros descendem de uma
linhagem genética que se diferenciou dos grupos andinos, dando origem a divisao Andes e
Amazonia ou Leste-Oeste continental (GNECCHI-RUSCONE et al., 2019). No entanto, o
isolamento atribuido as linhagens genéticas que representam essas macro-ecorregioes
(Andes e Amazonia) tem sido revisto a partir de evidéncias de conexao genética entre e
dentre grupos nativos amazonicos e andinos (BARBIERI et al., 2019). A teorizacao do uso de
rotas costeiras de ocupacao humana também tem ganhado notoriedade no debate
académico com o aumento da representacdo genética de povos indigenas nos estudos
populacionais humanos (CASTRO E SILVA et al., 2021, 2020)

Em termos bastante gerais, apos a invasao europeia no século XVI, a longa historia de
trafico humano e escravizacao de povos africanos adicionou mais complexidade a historia
dos povos indigenas Sul-americanos. O processo violento de miscigenacao e o genocidio
das comunidades indigenas e negras, principalmente no territorio brasileiro, deram inicio
ao processo historico de apagamento dos grupos originarios e surgimento de um
estereotipo de uma populacio miscigenada atribuido aos grupos humanos brasileiros
pos-coloniais (NASCIMENTO, 2016)

O estudo recente de grupos indigenas brasileiros miscigenados, autodeclarados
Tupiniquim, nos proporcionou novas perspectivas sobre a expansao Tupi no territorio
brasileiro e conectou populacoes amazonicas e costeiras a um processo de dispersao em
duas vias: uma ao Sul do territorio - associada a expansao de grupos Guarani na regiao
sudoeste e outra pela costa atlantica chegando a regiao do Espirito Santo, local de
residéncia dos descendentes povos Tupiniquim e Tupinamba (CASTRO E SILVA et al., 2020).
Esses achados sao importantes porque testam as hipoteses de expansao dos grupos falantes
de lingua Tupi descritas através das evidéncias linguisticas e arqueologicas (CASTRO E
SILVA et al., 2020).

Em que pese o fato de trazerem evidéncias contundentes e importantes para o
entendimento dos processos demograficos e genéticos associados as dinamicas
populacionais pré-coloniais de povoamento Sul-americano, tais estudos nao nos permitem
investigar o passado humano desses grupos originarios com maior grau de refinamento.
Neste sentido, seguem em aberto questoes de longa data sobre a relacao entre os povos
indigenas contemporaneos e os diversos grupos antigos presentes nos registros

arqueologicos espalhados pelo continente americano.
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1.2 Evidéncias arqueologicas para o povoamento

| antigo da América
N4

A temporalidade das ocupacoes humanas no continente americano foi ponderada em
duas vertentes ideologicas distintas, uma que se apoia em evidéncias arqueologicas que
apontavam para cronologias mais amplas e antigas muito anteriores ao complexo Clovis
(possivelmente anteriores ao fim do UMG) e outra que considera como validas apenas
cronologias mais restritas e recentes (BUENO; DIAS; ISNARDIS, 2021).

As cronologias mais antigas foram consideradas controversas e contrastavam com a
hipotese popularmente aceita, conhecida como Clovis-first, que apresentava evidéncias de
presenca humana na américa, temporalmente proxima ao fim do UMG (~16.000 AP). Tal
hipotese foi estruturada com base nos achados arqueoldgicos que caracterizavam uma
industria litica descrita pela primeira vez em um sitio arqueologico na regiao sudoeste dos
Estados Unidos proximo a cidade Clovis (COOK, 1926).

Posteriormente, esses artefatos liticos foram agrupados em um complexo
tecno-cultural conhecido popularmente como “Pontas Clovis' (COOK, 1926; LYNCH, 1974). A
ampla distribuicao das pontas bifaciais foi o fio condutor da hipotese que defendia que os
grupos humanos que produziram esses artefatos liticos representavam os primeiros grupos
americanos, tornando a hipotese Clovis-first o foco dos debates arqueologicos sobre a
historia profunda de povoamento da América (HAYNES, 1964; SUTTER, 2021).

Contudo, nos ultimos anos o modelo Clovis-First tem sido desconstruido dando
espaco ao crescente numero de evidéncias consistentes que suportam a presenca humana
na América durante o UMG e, portanto, pré-Clovis. O conjunto de evidéncias de ocupacoes
na costa do Pacifico anteriores a Clovis vem crescendo em importancia (BRAJE et al., 2017).
A presenca de pecas liticas distintas as Pontas-Clovis como os projéteis pedunculados
encontrados no sitio Paisley Cave no Oregon - ~14.000 AP; Page Ladson - 14.550 AP;
Cooper’s Ferry em Idaho- ~16.500; Gault Sitio arqueologico localizado no Texas, datacao
anterior a ~16.000 (LOE); Debra L. Friedkin no Texas, o sitio 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 evidéncias deram origem ao que

ficou conhecido como Tradicao Pedunculada do Oeste, cujos artefatos tém um papel
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importante para o entendimento da historia profunda paleoamericana do Pleistoceno
superior (~11.500 AP) por representarem a diversidade de tecnologias liticas dos grupos
humanos que possivelmente habitaram as regioes de refugio na Beringia durante o UMG,
assim como dao suporte a hipotese da entrada dos primeiros americanos via costa do
Pacifico.

No que diz respeito as ocupacoes mais antigas da América do Sul, podemos destacar
que os achados descritos a seguir foram centro de um extenso debate na comunidade
cientifica sobre a confiabilidade das estimativas e dos registros encontrados. A regiao da
serra da Capivara no Nordeste do Brasil apresenta registros de ocupacoes humanas com
datacoes radiocarbonicas calibradas anteriores a 29.000 AP (e.g. sitios como Pedra Furada,
Sitio do Meio e Vale da Pedra Furada). Similar a regido Nordeste, o sitio Santa Elina na
regiao Centro-Oeste brasileira também possui datacoes anteriores a ~ 25.000 AP. Esses
achados motivaram o inicio de um longo debate sobre o possivel efeito de contaminacao no
processo de datacdo dos registros arqueologicos encontrados e os impactos desses nas
estimativas até entao produzidas. Entretanto, dentro do contexto de povoamento
Sul-americano, parece haver um consenso académico no que diz respeito aos vestigios de
ocupacao humana encontrados em Monte Verde, no Chile, datado em aproximadamente
~18.500 € 14.500 AP (STRAUSS et al., 2020; SUTTER, 2021)- Figura 1.

Considerando os sitios Sul americanos com a presenca de esqueletos do final do
Pleistoceno - inicio do Holoceno podemos destacar o sitio Los Rieles no Centro Norte do
Chile, datado em ~12.000 anos; a regiao de lagoa Santa em Minas Gerais - Brasil (e.g sitio
Lapa do Sumidouro - ~10100 AP, Lapa vermelha IV - ~11.000 e Lapa do Santo - 9.600 AP);
sitio Santana do Riacho que apresenta sepultamentos datados em ~10.000 AP; o sitio
Justino localizado na sub-regiao do Xingo6 no Sergipe, nordeste do Brasil, datado em ~8.900
AP; o sitio Toca dos Coqueiros na regiao da serra da Capivara, com um esqueleto
diretamente datado em ~9.500 AP (JACKSON; MENDEZ; ASPILLAGA, 2012; MENENDEZ et
al., 2021; STRAUSS et al., 2020) - Figura 1.
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Figura 1: Representacio grafica dos principais sitios arqueoldgicos para contextualizacio de
ocupacio humana antiga na América. No canto superior direito ha sintese dos principais eventos
durante o processo de povoamento em uma escala temporal. As formas sob o mapa em
preenchimento de cor em degradé e transparéncia representam uma abstracdo da distribuicio
geografica das principais industrias liticas do Holoceno inicial (adaptado de Waters 2019 e Strauss et
al. 2020. As formas em preenchimento de cor solida representam as distribuicoes das principais
tradicoes ceramistas no territorio brasileiro durante o Holoceno tardio (adaptado de De Souza,
Mateos, and Madella 2020). No canto inferior esquerdo do mapa estio as descricoes para os simbolos
e cores utilizados na sintese grafica dos principais eventos que contribuiram para a historia

profunda da América.

Entre a transicao que marca o final do Pleistoceno e o inicio do Holoceno (entre

12.5-8.0 AP) podemos considerar trés horizontes arqueoldgicos que foram importantes para
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a contextualizacao dos eventos migratorios que resultaram da ocupacao do territorio
brasileiro. Em ordem cronoldgica, o primeiro caracteriza a ocupacao das florestas tropicais
e da regiao do cerrado entre ~12.000 - 11.000 AP, o qual é representado por individuos que
apresentavam modo de subsisténcia cacador-coletor e habitos produtores de projéteis
unifaciais, alongados e plano-convexos conhecidos como lesmas, caracteristicos da
industria litica reconhecida posteriormente como tradicao Itaparica (BUENO; DIAS, 2015;
STRAUSS et al., 2020).

O segundo horizonte marca a ocupacao do extremo Sul continental e da
paleo-ecorregiao de Mata Atlantica entre ~10.000 - 8.000 AP. A sazonalidade das ocupacoes
se torna mais evidente nos registros arqueoldgicos durante esse periodo. Os grupos
humanos que correspondem a esse periodo baseavam seu modo de subsisténcia na caca e
coleta, utilizando-se de artefatos liticos distintos dos grupos do Brasil Central e Nordeste
(tradicao Itaparica), caracterizados pela presenca de lascas associadas e projéteis bifaciais
com haste, usados como pontas de flechas ou lancas, reconhecidos como tradicao Umbu
(ARAUJO, Astolfo G M, 2014; BUENO; DIAS, 2015).

Em um contexto regional podemos destacar os artefatos liticos presente na regiao de
Lagoa Santa. que apresentam certa variabilidade de formas, materiais e objetos liticos
fabricados durante o longo processo de ocupacao do territorio, alguns semelhantes aos
produzidos ao Sul do territorio brasileiro, outros as pontas plano-convexas do Brasil
Central e Nordeste. Contudo, para explicar a rara presenca de projéteis liticos do Holoceno
inicial na regiao, os especialistas propoem que a regiao de cavernas de Lagoa Santa serviria
de area confluéncia de tradicoOes liticas - possivelmente de contato entre esses grupos
humanos e/ou um local de ativa movimentacao e passagem de grupos humanos antigos (ver
Strauss et al. 2020 para uma revisao mais detalhada).

Por fim, a ocupacao humana da costa atlantica brasileira marca o terceiro horizonte
tecno-cultural composto por uma diversidade de contextos arqueologicos regionais que
praticavam um modo de subsisténcia baseado na utilizacao dos recursos marinhos/fluviais
e na construcao de montes ou monticulos conhecidos como concheiros ou Sambaquis
(DEBLASIS; GASPAR, 20009).

Os Sambaquis representam as evidéncias arqueoldgicas de ocupacio litoranea
atlantica mais antigas entre ~8.600 e 1.000 AP. A existéncia de ocupacoes anteriores a
10.000 AP na linha costeira brasileira foi proposta tendo como horizonte teérico o estudo
aprofundado dos registros arqueologicos deixados pelos grupos costeiros e lacustres
(CALIPPO, 2010; GASPAR et al., 2008). Entre os assentamentos humanos no litoral

Sul-americano anteriores as cronologias encontradas no territorio brasileiro, podemos
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destacar os sitios 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 teoricos sobre horizonte tecno-cultural da costa atlantica
Sul, a ocupacao da regiao costeira seria anterior as cronologias propostas com base nos
registros arqueologicos disponiveis. Partindo do estudo aprofundado das relacoes dos
grupos construtores de Sambaquis com os recursos e com o paleoambiente seria plausivel
assumir que os ancestrais dos grupos Sambaquis teriam ocupado a plataforma costeira
exposta durante o UMG. Com a elevacao do nivel do mar no final do UMG, os descendentes
dessas primeiras populacoes costeiras teriam migrado para o interior, habitando as areas
férteis ao longo da costa a medida que o nivel do mar subia (CALIPPO, 2010).

No entanto, os registros arqueoldgicos mais antigos para populacoes construtoras de
Sambaquis estao localizados a alguns quilometros da Costa Atlantica (e.g o Sambaqui fluvial
Capelinha (NEVES, W.A. et al., 2005) no vale do Ribeira, Sao Paulo, e o Sambaqui fluvial
Taperinha (ROOSEVELT et al., 1991) na regiao amazonica de Santarém, ambos com datacoes
do Holoceno inicial entre 8.000 e 10.000 AP). Ja as ocupacoes litoraneas sao posteriores a
essas cronologias (e.g Sambaqui do Algodao - ~8.700 AP na regiao Sudeste - Rio de Janeiro
(LIMA, T. A. et al., 2002), Cambriu Grande - ~7.800 AP (CALIPPO, 2004) e o sitio Caipora -
~7.400 AP na Regiao Sul em Santa Catarina (GIANNINI e/ al., 2010).

A auséncia de registros mais antigos preservados na plataforma costeira atlantica -
atualmente submersa - levou os especialistas a considerar que a hipotese de origem mais
parcimoniosa das sociedades costeiras seria nas areas mais afastadas da costa, no interior
continental e posteriormente esses grupos cacadores/pescadores-coletores migraram para
a zona costeira (CALIPPO, 2010). A hipotese de ocupacao da plataforma costeira, contudo,
nao foi totalmente descartada. Aliada a essa teoria, a hipotese de dispersao dos grupos
humanos vindos da América do Norte - entre 20.000 ¢ 15.000 AP, seguindo uma rota
migratoria litoranea pela costa do Pacifico até o istmo do Panama e posteriormente se
ramificando em duas rotas migratorias principais, uma seguindo a costa do Pacifico e outra
atlantica (DAVIS; MADSEN, 2020; ERLANDSON et al., 2007; ERLANDSON; BRAJE, 2015),
coloca as ocupacoes litoraneas iniciais no centro dos debates de origem, diversidade e

estruturacao dos grupos construtores de Sambaquis.



1.3 Historia populacional da costa atlantica

Brasileira

As populacoes que se estabeleceram na costa brasileira, entre 8.600 a 1000 AP sio
reconhecidas pelas centenas de estruturas monticulares construidas em praticamente toda
a extensao litoranea e as margens de corpos d'agua (VILLAGRAN, 2013). Esses sitios
arqueologicos monticulares sao resultado de um longo processo cultural de deposicao de
conchas, fauna marinha e um intrincado registro historico-cultural dos grupos indigenas
antigos que construiram esses espacos (DEBLASIS; GASPAR, 2009; GASPAR et al., 2008).
Conhecidos popularmente como Sambaquis, termo brasileiro de origem Tupi “TIamba ki”,
usado pelos povos nativos falantes de lingua para descrever os “montes de conchas” ou
"amontoado de conchas” (PROUS, 1991) durante o processo de invasao/colonizacao europeia.
Os grupos Sambaquis sao um dos fenomenos demograficos mais expressivos da arqueologia
brasileira costeira e sao pouco compreendidos (DEBLASIS et al., 2007; FIGUTI, 2008;
GASPAR et al., 2008; LIMA, Tania Andrade, 2000).

Os “concheiros” ou “shellmounds” apresentam uma ampla distribuicio geografica que
nao compreende unicamente a Costa Atlantica brasileira. Desconsiderando a similaridade
da aparéncia desses concheiros com os Sambaquis brasileiros, esses sitios espalhados pelo
globo nao representam uma unidade biologica amplamente distribuida ou evolutivamente
conectada, podendo refletir unicamente uma convergéncia no que diz respeito a aparéncia
macro-morfologica dos sitios em localidades e cronologias completamente diferentes
(OKUMURA, 2007).

Os Sambaquis estao presentes nos registros arqueologicos historicos brasileiros
desde o século XIX. No entanto, esses assentamentos s6 foram considerados actimulos
intencionais e incluidos nos debates acerca do significado simbdlico sociocultural desses
espacos muito recentemente (DE BLASIS et al., 1998; DEBLASIS et al., 2007; PROUS, 1991).

Por um longo periodo historico, os concheiros foram interpretados como grandes acimulos



16

de restos alimentares ou depositos ocasionalmente criados com a movimentacao das marés
durante o Holoceno (SCHEEL-YBERT et al., 2009)'.

A medida que estudos arqueoldgicos mais aprofundados foram sendo realizados, os
aspectos socioculturais e a magnitude das diferencas regionais dos sitios se tornam cada
vez mais evidentes (OKUMURA, 2007; VILLAGRAN, 2013).

As mudancas na composicao do substrato depositado sob as construcoes ou em sitios
no entorno dos concheiros, o tamanho dos montes, a relacao dos construtores com os
recursos disponiveis, o cuidado com os mortos e os padroes de estruturacao dos
assentamentos tornam evidentes a diversidade e dinamica populacional no Holoceno médio
e tardio - em alguns casos é possivel evidenciar um estreitamento de relacoes com grupos
horticulturalistas do Planalto Meridional (DEBLASIS FARIAS, D., & KNEIP, A., 2014;
DEBLASIS et al., 2007; VILLAGRAN, 2013).

A presenca dos Sambaquis no litoral brasileiro ¢ descontinua do estado do Rio Grande
do Sul até o Reconcavo Baiano, do estado do Maranhdo até o Para - havendo um
desaparecimento dos registros arqueologicos na regiao de falésias do litoral nordeste
brasileiro (DE BLASIS et al., 1998).

Os concheiros tidos como monumentais estao concentrados na regiao Sul,
principalmente na costa dos estados do Parana e Santa Catarina, chegando até 30 metros de
altura e 150 metros de diametro (Lima 1999-2000). Ja os Sambaquis da regidao Sudeste
localizados ao norte do Parana sao em geral menores, com poucos metros de altura (e.g.
alguns dos sitios Sambaquis da costa do Rio de Janeiro com altura média dos monticulos de
2m - DeBlasis et al. 2007) (Figura 2). Somado a isto, outro tipo de sitio costeiro ¢ encontrado
na Costa Sudeste brasileira, compostos por acumulacoes de sedimento fino, com pouca
presenca de pescado e menores que 1m. Esses sitios rasos ficaram conhecidos por
“acampamentos costeiros” ou “Sambaquis tardios” e marcam um periodo tardio de
ocupacao da zona costeira, podendo ocorrer também sobre concheiros (DEBLASIS;
GASPAR, 2009; VILLAGRAN, 2013) (Figura 2).

Em aproximadamente 500 AP os concheiros desaparecem do registro arqueologico
dando lugar a outros tipos de ocupacao que apresentam elementos que os conectam com
grupos interioranos. A presenca de solo, auséncia de conchas como material construtivo
principal, prevaléncia de restos de pescado no topo de alguns Sambaquis ou mesmo a

presenca de ceramica sob as camadas superficiais sao evidéncias robustas de mudancas

' Necessario salientar que tal reconhecimento tardio impacta na producio também tardia de

politicas publicas voltadas a conservacdo dos registros arqueoldgicos presentes nesses contextos. A
legislacao brasileira que dispde sobre monumentos arqueologicos e pré-historicos - Lei No 3.924 - é
relativamente recente no que tange as politicas de conservacio, oriunda da década 6o0.
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significativas na dinamica populacional da regido litoranea (DEBLASIS FARIAS, D., &
KNEIP, A., 2014; DEBLASIS et al., 2007).

Os sitios Sambaquis do Sudeste sao conhecidos pela auséncia de industrias ceramicas
associadas as camadas mais antigas dos assentamentos, baseando seu estilo de subsisténcia
na pesca, caca e coleta.

Dentre as ceramicas presentes nas regioes Sul e Sudeste, ao final da era sambaquiana
podemos destacar as tradicoes Tupiguarani e Taquara-Itararé, ambas diretamente
relacionadas aos ancestrais das familias linguisticas Tupi-Guarani e Jé do Sul, principais
grupos etnolinguisticos que ocupavam a costa durante o Holoceno tardio (DE SOUZA;
MATEOS; MADELLA, 2020b; NOELLI, 2008).

As populacoes tradicionais que habitavam a costa brasileira antes da invasao européia
em sua maioria pertencem ao tronco linguistico Tupi, dentro do qual a familia linguistica
Tupi-Guarani teria sido mais amplamente distribuida (do Rio Grande do Sul ao Amapa),
porém nao a unica (e.g os Tupinambas, tupiniquins, Botocudos ou Tapuias e Puris -
Macro-Jé no litoral Sudeste) (BENTIVOGLIO; OLIVEIRA, 2015). Os registros arqueologicos e
historicos nos apontam para uma migracao mais recente dos grupos Tupi-Guarani do
interior amazonico em direcao a regiao litoranea brasileira poucas centenas de anos antes
da chegada dos invasores europeus (NOELLI, 2008).

A presenca de ceramica Taquara-Itararé sob construcoes sambaquieiras na regiao de
Laguna (DEBLASIS FARIAS, D., & KNEIP, A., 2014) ¢ em outros locais da costa brasileira
marca a chegada da expansao dos falantes das linguas Jé do Sul (Kaingang, Laklano Xokleng
e os extintos Kimda e Ingain) do planalto meridional brasileiro ha cerca de 3.000 anos atras
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
implicacoes socioculturais de tal evento permanecem um mistério, estando no centro dos
debates sobre arqueologia costeira atlantica por décadas.

A chegada dos grupos interioranos no litoral brasileiro possivelmente marca um dos
eventos demograficos mais importantes para a historia profunda dos grupos Sambaqui. O
desaparecimento dos registros arqueoldgicos caracteristicos das ocupacoes antigas
sambaquieiras esta diretamente associado as interacoes 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 tradicoes horticulturalistas ceramistas ancestrais dos falantes Jé podemos
destacar as tradicoes Una e Aratu na regiao central (SCHMITZ; ROGGE, 2008; SOARES,

2013) - associado entao aos grupos ancestrais ou proto-jé do Planalto Central e a tradicao
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Taquara Itararé diretamente associada aos grupos proto-jé do Planalto Meridional (NOELLI;
DE SOUZA, 2017) - Figura 2.

Contemporaneos a chegada de grupos interioranos a costa estao os cerritos de indios
ou aterros que sao sitios arqueologicos monticulares do Holoceno tardio, amplamente
distribuidos nas areas timidas do estado do Rio Grande do Sul (Wetlands), Costa Atlantica
Sul e regiao que compreende o Uruguai (IRTIARTE ef al., 2017)- Figura 2. As ocupacoes dos
Cerritos podem ser divididas em duas fases distintas: uma mais antiga marcada pela
auséncia de registros ceramicos nos montes (~4.700 a 3.000 AP) e ocupacoes mais recentes,
portanto posteriores a 3.000 AP, representando a fase ceramista dos construtores de
Cerritos (IRIARTE et al., 2017).

1 Tradicbes ceramistas do Holoceno tardio

1) Una - Aratu

\ = 1) Una - Aratu

2 Tupiguarani

\ ;
[ (

< R == T Itararé

i / \ aquara - Itarar
2V

Ceramica

w

--- Sambaquis

4) Cerritos

Figura 2: Tradicoes ceramistas do Holoceno tardio. Representacao grafica das principais
tradicOes ceramistas relevantes para o contexto de ocupacio da Costa Sudeste Sul atlantica. A direita
apresentamos algumas formas ceramicas caracteristicas de cada tradicdo, indicada por nimeros e
cores no mapa a esquerda.

Assim como os Cerritos, alguns sitios Sambaqui da regido de Laguna no litoral Sul de
Santa Catarina (Brasil) apresentam uma fase de ocupacao dos sitios mais antiga sem a
presenca de ceramica associada aos niveis arqueologicos e ocupacoes tardias com presenca
de ceramica entre as deposicoes mais recentes.

O sitio arqueologico Galheta IV é um sitio cerimonial situado entre dezenas de outros
Sambaquis da regiao de Laguna. Porém, esse concheiro apresenta caracteristicas peculiares

e o distingue dos outros concheiros da regiao, sendo um dos sitios amostrados que
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evidencia a chegada de ceramica associada a tradicao Taquara-Itararé nas camadas mais
superficiais, e portanto mais recentes do sitio (DEBLASIS FARIAS, D., & KNEIP, A., 2014)

A dinamica cultural na regiao litoranea de Santa Catarina nos oferece uma
oportunidade tnica de tornar evidente se a transicao tecno-cultural observada entre os
“Sambaquis classicos" ou concheiros e os assentamentos Sambaqui com ceramica
representam o desaparecimento imediato dos construtores de Sambaqui da regiao com a
chegada dos novos migrantes, caracterizando uma substituicao démica ou se tal fato foi um
processo gradual de aculturacao e miscigenacao, ou simplesmente a difusao 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 populacoes

indigenas Sul-americanas

O desenvolvimento tecnologico associado aos métodos de amplificacio de DNA por
PCR e, posteriormente, ao sequenciamento genomico de alto desempenho (SGAD) foi a
forca motora do estudo de populacoes humanas no mundo todo. Em compasso a esses
avancos tecnologicos, a habilidade de extrair e sequenciar fragmentos de DNA preservado
por milhares ou centenas de anos em tecidos organicos tem sido aprimorada de forma
exponencial, principalmente nas ultimas décadas (ORLANDO et al, 2021; PAABO et al.,
2004).

Atualmente, ¢ possivel extrair aDNA de diversas fontes biologicas como coprolitos
(POINAR et al., 2003), solo (SLON et al., 2017), ossos (PINHASI et al., 2019, 2015), tecidos
mumificados (SCHUENEMANN et al., 2017), materiais inorganicos usados por grupos antigos
como betume e goma (JENSEN et al., 2019), calculo dentario (ZIESEMER et al., 2019) e
plantas (KISTLER et al., 2020). Tais feitos demonstram o amplo potencial metodologico do
aDNA para inferéncias historicas de grupos passados.

O sucesso na obtencao dos genomas antigos se deve também ao estado de
preservacao do material biologico encontrado. Os processos naturais de decomposicao post
mortem, como a fragmentacao do DNA, as modificacoes quimicas nos grupamentos amino
dos nucleotideos e as elevadas taxas de contaminantes presentes nas amostras levam esse

material a um estado de precariedade, tornando-o vulneravel a pequenos niveis de
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contaminacao residual apos extracao e preparacao de bibliotecas (DABNEY; MEYER;
PAABO, 2013).

As condicoes climaticas como temperatura, umidade e acidez do solo desempenham
um papel importante para a conservacaio do DNA enddgeno na matriz oOssea
(KONTOPOULOS et al., 2019). A proporcao de aDNA pode variar expressivamente em uma
escala global, entre as diferentes regioes geograficas, e em menor escala, entre individuos
ou materiais de um mesmo sitio arqueoldgico ou mesmo entre elementos 6sseos de um
mesmo individuo (PARKER et al., 2020; PINHASI et al., 2015). Em regioes quentes e imidas
como os tropicos, os desafios técnicos do estudo do aDNA sao maiores, devido a limitada
quantidade de DNA enddgeno presente no material e consecutivamente a cobertura
genomica humana sequenciada.

Dentre algumas das aplicacoes do aDNA nos estudos sobre a historia humana estao; I
- investigar a relacdo entre humanos morfologicamente modernos e os outros
representantes do género Homo, como Neandertais e Denisovanos; II - estimar possiveis
rotas migratorias nos processos de dispersao humana ao longo do globo; III - investigar
eventos locais de mistura recente, radiacoes e substituicoes démicas; IV - reconstruir
relacoes de ancestralidade (consanguinidade) entre grupos; V - investigar processos
evolutivos que moldaram as populacoes do passado e como essas frequéncias alélicas
mudaram ao longo do tempo.

Os estudos de relacoes de ancestralidade a partir dos dados genomicos de grupos
modernos nao foram capazes de resolver algumas questoes historicas com precisao, devido
a diversas limitacoes dos dados disponiveis. Motivados por essa caréncia de resolucio, os
estudos arqueogencéticos tém contribuido com a contextualizacio 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 porcoes de cabelo humano preservadas através de milhares de anos na
regiio permanentemente congelada do Artico - permafrost de Qegertasussuk, em um
deposito cultural associado a tradicao Saggaq do entorno da Baia Disko - Groenlandia. As
ocupacoes humanas antigas na regiao datam de 4.750 a 2.500 AP (RASMUSSEN, M et al.,
2010).

As excelentes condicoes ambientais de preservacao do aDNA associadas ao sitio
Saagaq possibilitaram o sequenciamento e captura de 79% do genoma diploide desse
espécime, Além de apresentar aproximadamente 350.000 SNPs com alta cobertura, o que
permitiu que os autores concluissem que o espécime em questao apresentou um mosaico

genético diferente aos demais nativos americanos. Com base em evidéncias contundentes
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desse distanciamento genético foi possivel propor que Saagaq descende de uma onda
migratoria distinta a que deu origem aos grupos nativos americanos atuais (RASMUSSEN, M
et al., 2010).

Assim, tal evidéncia apontou para presenca de pelo menos dois eventos migratorios
distintos vindos da regiao do Nordeste asiatico, ocupando a regiao da Beringia e adentrando
o continente americano durante o fim dltimo maximo glacial, o que caracteriza a leva
migratoria que deu origem aos grupos americanos, bem como a outra, mais recente, que
deu origem aos grupos articos (RASMUSSEN, M et al., 2010).

As evidéncias arqueogenéticas para histéria de povoamento da regido Polar Artica
demonstram, de forma sintética, uma complexa relacio entre os grupos que povoaram a
regiao durante ~5.000 AP. Ha evidéncias robustas de proximidade genética entre os
Paleo-Inuit e a linhagem fundadora dos grupos do artico americano, falantes de lingua
Aleut, sugerindo um processo de continuidade genética corroborado pelas evidéncias de
continuidade na cultura material desses grupos (FLEGONTOV et al., 2017). Ja 0s grupos
recentes “Thule-Inuit” ~ 1,350 - 1,150 apresentam evidéncias genéticas de substituicao
démica dos assentamentos originais associada a chegada de grupos migrantes do Nordeste
Asiatico.

No que diz respeito as relacoes de ancestralidade com grupos nativos americanos
antigos e contemporaneos norte-americanos, os grupos indigenas falantes de lingua
Na-Dene apresentam uma contribuicao 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 arqueologicos que suportem tal contato
(FLEGONTOV et al., 2017).

Por fim, a auséncia de sinais de fluxo génico entre as populacoes indigenas
contemporaneas Sul-americanas e os grupos do artico americano (Paleo-Inuit e
Thule-Inuit) reforca a presenca de ondas migratorias distintas para a formacao das
linhagens originarias de populacoes ao norte e ao Sul da distribuicao continental
(FLEGONTOV et al., 2017).

Desde a publicacao do primeiro genoma americano, diversos outros espécimes foram
analisados. O individuo Anzick-1 ficou notoriamente conhecido por ser o tnico individuo
antigo representante da tradicao litica Clovis (datado em 12,800 anos AP) a ter seu DNA
analisado. A analise dos dados genomicos desse espécime com mais de 25% de DNA
endogeno nao deixou duvidas quanto a 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 populacoes contemporaneas. Os
referidos modelos previam a expansao de uma uUnica leva ancestral nativa americana;
entretanto, o sequenciamento em ampla escala de diversos genomas americanos antigos e
modernos tem nos mostrado um cenario de ocupacao mais complexo e com delimitacoes
entre linhagens menos definidas.

Partindo da analise de 91 genomas antigos de duas regides geograficas distintas, com
presenca humana em pelo menos ~13.000 AP, sendo elas as ilhas do canal da Califérnia -
California Channel Islands na regiao oeste e Southwestern Ontario (ASO) na regiao leste da
América do Norte, foi proposta a subdivisao 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 individuos
que compartilham alelos em excesso com o individuo Clovis (Anzick 1) e subsequentemente
com grupos indigenas centro-sul americanos. A segunda leva teria dado origem ao grupo
ASO (SCHEIB et al., 2018).

Ademais, os autores demonstram que essas linhagens nao ficaram isoladas por muito
tempo, dando origem a grupos que apresentam diferentes proporcoes de ambas
ancestralidades associadas ao contato dessas duas linhagens genéticas como Surui,
Northern Channel Islands e Santa Barbara que apresentam contribuicoes similares de ambas
ancestralidades; o grupo Pima presente na regiao centro-sul do Arizona que apresenta uma
contribuicao maior do ramo ancestral B; por fim, Early San Nicolas, que apresenta o padrao
inverso carregando uma maior contribuicio genética associada a ancestralidade A e
portanto mais proxima a Clovis (SCHEIB et al., 2018).

A ampliacao do nuimero de espécimes antigos estudados (de diferentes regioes da
América e periodos) deu suporte a subdivisao das ancestralidades A e B. Além de
demonstrar que a afinidade genética entre Anzick e os grupos indigenas contemporaneos
também pode ser identificada entre alguns grupos-individuos do Holoceno inicial da regiao
central e Sul-americana (e.g. a ocupacao antiga dos sitios 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 individuo Clovis foi possivel delimitar
outras duas ancestralidades que contribuiram para o arcabouco genético dos grupos
indigenas antigos e atuais da américa central e Sul, sendo estas; a linhagem que deu origem
ao componente genético predominante nos grupos indigenas atuais, representada pelos
grupos-individuos de sitios arqueoldgicos 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 especifica que deu origem aos grupos
tardios (~4.200 AP) da regiao central dos Andes (POSTH et al., 2018a).

Esses achados tém implicacoes diretas sobre os modelos de povoamento da América,
trazendo evidéncias robustas de uma subestruturacdo da populacao fundadora e
diferenciacao dos grupos que ocuparam a América do Sul. Apesar da auséncia de testes
especificos que estimem o periodo de chegada dos ancestrais dos povos indigenas atuais,
seria plausivel considerar que a diversificacdo dos descendentes da ancestralidade A
ocorreu logo apds a separacao da linhagem ancestral norte americana B entre ~17.500 a
14,600 AP (MORENO-MAYAR et al., 2018; POSTH et al., 2018a).

A rapida diversificacao dos grupos humanos Sul-americanos durante o processo de
povoamento ainda ¢ pouco entendida. Os dados genomicos, disponiveis indicam uma
expressiva continuidade populacional a partir de 9.000 AP em algumas regioes do
continente Sul-americano (MORENO-MAYAR et al., 2018; POSTH et al., 2018a). Entretanto,
em uma escala local podemos observar que os cenarios de ocupacao humana em regioes
mais ao extremo Sul continental, como a regiao Sul patagonica, por exemplo, sao complexos
e dinamicos, apresentando sinais de continuidade genética dos povos nativos Sul
patagonicos a partir de ~6.600 AP, seguido de evidéncias de fluxo génico associado a
transicoes tecno-culturais costeiras em um primeiro momento e tardiamente afetando os
grupos continentais da regiao (NAKATSUKA et al., 2020).

Os estudos recentes tém demonstrado o potencial dos dados arqueogenéticos em
contribuir com a investigacao de processo demograficos e questoes historico populacionais
mantidas por décadas nos debates académicos. Ponderando as limitacoes dos achados
genéticos antigos descritos até o momento para regioes geograficamente importantes para
a historia humana na América, nao é possivel determinar a temporalidade dos eventos ou
mesmo determinar de forma mais assertiva qual a ordem de chegada dos componentes

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

sinal australo-asiatico

A ampliacio da representacao indigena nos bancos de dados genéticos vem
ocorrendo a passos lentos nos ultimos anos (BARBIERI et al., 2019; CASTRO E SILVA et al.,
2020). A descoberta de uma contribuicao genética nao nativa americana (estimada entre ~3
a 5% dos SNP’s analisados), anterior ao contato com populacoes europeias durante a invasao
no século XVI, teve implicacoes diretas sobre os modelos demograficos que buscavam
descrever a movimentacao humana dos grupos originarios na América (SKOGLUND et al.,
2015).

A presenca dessa contribuicao genética transcontinental foi teorizada a partir de uma
populacao artificial descrita como “populacao Y” em referéncia ao termo Tupi - Ypykuera
“ancestral”. Tal sinal genético amplificou o debate em torno do niumero minimo de levas
migratorias necessarias para explicar a diversidade etnolinguistica e bio-arqueologica
presente no territorio brasileiro (RAGHAVAN et al., 2014; SKOGLUND et al., 2015).

Em geral, as populacoes fantasmas ou “ghost population” como a Populacao-Y e as
linhagens mesoamericanas nao amostradas UpopA e UpopA’ - que foram apresentadas
como ancestrais de grupos mesoamericanos atuais, os Mixe e responsaveis pela formacao
das linhagens Sul-americanas (MORENO-MAYAR et al., 2018) sao usadas como artificios
interpretativos, nos ajudando a descrever e analisar sinais genéticos de populacoes
ancestrais ainda ausentes no bancos de dados genéticos ou padroes de ancestralidade
complexos e de dificil interpretacao.

Antes do surgimento da arqueogenética, as inferéncias sobre a historia profunda dos
grupos nativos americanos holocénicos estavam apoiadas unicamente em evidéncias
arqueologicas e bio-antropoldgicas - como a variacao morfologica. Os modelos mais aceitos
dentro desse debate sdo oriundos de duas fontes distintas. O primeiro partia de analises
morfologicas de cranios antigos na busca de impulsionar os modelos que descrevem o
povoamento das Américas (Neves and Hubbe 2005) e o segundo, de limitacoes dos achados
genéticos antigos descritos até o momento para regioes geograficamente importantes para

a historia humana na América nao ¢ possivel determinar a temporalidade dos eventos ou



mesmo determinar de forma mais assertiva qual a ordem de chegada dos componentes
populacionais antigos que contribuiram para o povoamento Sul americano.

A ampliacao da representacao indigena 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 apos a diferenciacio da populacao beringiana,
e se intensificado durante a dispersao dentro da América (GONZALEZ-JOSE et al., 2008).

A teoria de dois componentes biologicos 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 migratorios (levas migratorias) distintos de entrada no continente
(Neves and Hubbe 2003).

A primeira leva migratoria seria composta por individuos com caracteristicas
craniofaciais mais generalizadas ou uma morfologia nomeada posteriormente como
paleoamericana, oriunda do Norte do Sudeste Asiatico e caracterizada pela presenca de
tracos craniométricos especificos como o alongamento e estreitamento do neurocranio
(dolicocefalia), assim como, faces prognaticas com orbitas relativamente baixas e largas. Ja o
segundo componente, evento migratorio que teria ocorrido no final do Pleistoceno, seria
representado por individuos com caracteristicas craniofaciais mais derivadas que se
assemelham fenotipicamente as populacoes indigenas contemporaneas (Neves and Hubbe
2005).

Os desafios interpretativos associados a tal abordagem estao diretamente conectados
as incertezas que temos sobre a importancia dos fatores microevolutivos atuantes na
manutencao desses caracteres plasticos da morfologia craniana (HUBBE; HANIHARA;
HARVATI, 2009; ROSEMAN; WEAVER, 2004; VON CRAMON-TAUBADEL, 2009)

Neste contexto, ja foi demonstrado que fatores microevolutivos podem ser
amplamente intensificados por fatores culturais. Um exemplo desse intricado
relacionamento ¢ a morfologia craniofacial dos grupos Xavantes atuais. Os Xavantes se
apresentam morfologicamente distintos do seu grupo irmao, os Kayapo. Tal diferenciacao
se deu nos ultimos 13500 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
hox 1 (PAX1) estao diretamente envolvidos na manutencao da morfologia de estruturas
craniofaciais, como o formato dos dentes (EDAR), o comprimento do palato (RUNX?2), a

largura das estruturas osseas e cartilaginosas da cavidade nasal (DCHS2) e na protrusao do
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queixo em populacoes humanas como os ancestrais do Leste Asiatico e nativos americanos
(EDAR) (ADHIKARI ¢t al., 2016)

Em um panorama global, os estudos arqueogenéticos proporcionaram um novo
horizonte para comunidade cientifica, pois moldaram a compreensao sobre o passado e as
dinamicas populacionais humanas. Na América, especificamente, a chegada dos estudos
genéticos de individuos antigos contribuiu para o ajuste dos modelos demograficos
propostos que descrevem a movimentacao dos grupos humanos na América desde as ondas
migratorias de saida do Nordeste da Asia em direciio a Beringia até as subsequentes rotas
migratorias que levaram alguns grupos humanos modernos a ocupar a América Central e
do Sul.

O sequenciamento dos individuos antigos da Lapa do Sumidouro e Lapa do Santo,
usando uma quantidade robusta de marcadores genéticos, reabriu a discussao sobre a
morfologia paleoamericana e suas relacdoes com o sinal transcontinental (atribuido a
populacao Y) encontrada em grupos amazonicos contemporaneos.

Seria o povo de Lagoa Santa representantes diretos do grupo ancestral Y? Esse
questionamento foi em parte solucionado com a publicacao dos genomas antigos desses e
de outros contextos arqueologicos antigos brasileiros, nos quais foram encontrados em
niveis bem reduzidos, entre 2 a 3% de afinidade genética entre um individuo 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 tnico individuo da Lapa do
Sumidouro e ausente nos demais individuos do sitio arqueolégico vizinho, Lapa do Santo
(com caracteristicas morfologicas similares e com idades de ocupacio do sitio proximas)
abriu o debate para a presenca de outra fonte genética ainda ausente no registro fossil
estudado que possivelmente tenha contribuido geneticamente para essa ancestralidade que
conecta, de certa forma, os grupos Sul-americanos as populacoes da Oceania (POSTH et al.,
2018a).

Adicionalmente, a afinidade genética controversa associada a 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
asiatico apresentam uma proximidade genética com os grupos Onge das ilhas Andaman e
portanto, poderiam representar a presenca dessa ancestralidade “australasiana” em alguns
dos grupos humanos que se miscigenaram na saida continente asiatico em direcao a
América e posteriormente acabaram contribuido para a formacao de grupos

pré-amazonicos.
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Por outro lado, a presenca dessa ancestralidade fora da regiao amazonica em grupos
nativos atuais traz mais complexidade aos cenarios de povoamento que consideram tal
linhagem ancestral.

Identificada entre populacoes nativas da regiao costeira do Peru, Equador e
sub-amazonicas, a contribuicao genética australo-asiatica indica uma historia evolutiva dos
grupos da Costa Sul americana ao oeste e leste continental mais profunda, relacionada ao
compartilhamento desse sinal entre populacoes amazonicas e dos grupos indigenas da
costa do Pacifico. Tais evidéncias nao propoem uma reavaliacio dos modelos de
povoamento mais antigos, relacionados aos primeiros grupos humanos que povoaram o
continente (para mais detalhes ler Apéndice B). Em contrapartida, propoem a hipotese de
dispersao costeira dos grupos indigenas antigos, geneticamente diversos, via costa do
Pacifico, como uma alternativa para explicar a presenca restrita dessa ancestralidade em
alguns grupos indigenas especificos.

Impulsionada pelos dados genéticos recentes, a teoria da rota migratoria costeira tem
ganhado espaco entre o debate académico como uma das possiveis explicacoes para a
interpretacao dos sinais genéticos encontrados em alguns grupos durante o processo de
povoamento do Novo Mundo o que apresenta conformidade como as reconstrucoes
paleoclimaticas para a regiao que compreende o territorio norte-americano, que nos
mostram que durante o ultimo periodo de glaciacao duas massas de gelo (Cordilleran e
Laurentide) com quilometros de espessura (~3 km) cobriam o territorio norte americano -
impedindo a passagem da megafauna e portanto também dos primeiros migrantes
humanos isolados na Beringia (BATCHELOR et al., 2019; PEDERSEN et al., 2016; STOKES et
al., 2014).

Atualmente, as evidéncias robustas de presenca humana na América anterior a
20.000 AP reforcam a teoria de uma rota migratoria pela costa do Pacifico, evidenciando os
ancestrais de algumas das contribuicoes genéticas encontradas em alguns grupos atuais
(e.g. o sinal autralasiano), Apesar de nao haver um consenso ou evidéncias robustas que

comprovem um possivel conhecimento nautico atribuido a esses grupos humanos.
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2.0bjetivo geral

O presente estudo busca contribuir com o conhecimento da variacao genética dos
grupos holocénicos brasileiros, de forma a conciliar os dados arqueologicos,
bio-antropologicos e genéticos de povos indigenas antigos e atuais, além de aplicar uma
abordagem sistematica de estudo da historia antiga da América do Sul a partir de dados
arqueogenéticos de quatro grandes regioes brasileiras: Costa Atlantica, Brasil central,

Nordeste e Amazonia.

2.1 Objetivos especificos
° Estimar os padroes de contribuicao genética entre populacoes indigenas
antigas e atuais, testando o numero minimo de grupos geneticamente distintos ou
levas migratorias que contribuiram para a manutencao da diversidade genética

encontrada entre os individuos estudados.

° Contribuir com o melhor entendimento das questoes demograficas historicas

entre os grupos Sambaqui da Costa Sul e Sudeste.

° Investigar os padroes de diversidade e consanguinidade dos grupos litoraneos
Sul e Sudeste.

° Investigar se houve wuma contribuicio genética de populacoes
horticulturalistas ceramistas associada a chegada desses grupos nos assentamentos

costeiros durante o Holoceno tardio na regiao da costa atlantica Sul e Sudeste.

° Investigar a presenca do tao controverso sinal autralasiano entre os grupos
antigos Sul-americanos, descrevendo a extensao do sinal e as possiveis implicacoes

para os modelos demograficos vigentes.
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of Bragzilian Sambaqui (shellmound) societies”. Manuscrito a ser submetido ao periodico
Science (2021). (*) - Corresponding authors

Manuscrito B - Apéndice B
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T. “Deep genetic affinity between coastal Pacific and Amazonian natives evidenced by
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4. Contribuicoes e sintese dos manuscritos que compoem a tese

O manuscrito central, apresentado e discutido com maior detalhamento nesta tese,
resulta de um longo e complexo processo de trabalho multidisciplinar construido em
parceria com instituicoes de ponta na area, como o Max Planck Institute for the Science of
Human History, o Instituto de Biociéncias (IB-USP) o Museu de Arqueologia e Etnografia
(MAE-USP). O processamento molecular das 96 amostras antigas avaliadas no manuscrito
“A” foi realizado nas dependéncias do departamento de Arqueogenética do Max Planck
Institute for the Science of Human History (SHH). O trabalho de curadoria, documentacao e
contextualizacao do material arqueoldgico analisado foi realizado pelo time de arquedlogos
colaboradores do projeto e sob a supervisao do professor André Strauss. O trabalho
laboratorial, que consiste na documentacao fotografica, descontaminacao, amostragem,
extracao, preparacao de bibliotecas de DNA, preparacao do material para sequenciamento e
captura genomica direcionada e mitocondrial foi executado pelo autor do trabalho, sob a
orientacao de Tabila Hiinemeier e supervisao técnica de Cosimo Posth.

O manuscrito principal foi escrito pelo autor com a contribuicao critica dos autores
envolvidos no estudo, assim como a confeccao das figuras, tabelas e ilustracoes envolvidas
na preparacao do mesmo para submissao.

Os dados genomicos dos povos indigenas contemporaneos foram obtidos através da
colaboracao entre os grupos de pesquisa em nativos americanos do Laboratorios de
Genomica Populacional Humana (LGPH) da Universidade de Sao Paulo e o Laboratorio de
Evolucao Humana e Molecular (EHM) da Universidade Federal do Rio Grande do Sul
(UFRGS). A curadoria das informacoes etnolinguisticas e biologicas dos individuos incluidos
neste estudo foram feitas em colaboracdo com os idealizadores do projeto (Tabita
Hiinemeier e Maria Catira Bortolini). A extracao das amostras selecionadas foi realizada nas
dependéncias de ambas instituicoes pelo autor e pela colaboradora Dra. Vanessa Jacovas.
Tais amostras foram posteriormente enviadas para sequenciamento por captura genomica
direcionada no laboratério comercial brasileiro Affymetrix | Thermo Fisher Scientific -
Brasil. Os dados foram analisados e interpretados em conjunto com o Dr. Marcos Araujo
Castro e Silva, que divide a primeira autoria do artigo publicado na revista cientifica PNAS,
aqui apresentado como Apéndice B e discutido sob a luz dos dados antigos inéditos

produzidos durante o periodo de doutoramento.
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5. Manuscrito A - removido da versao Simplificada

6. Discussao Geral - removido da versao Simplificada
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7. Conclusoes

A producao dos dados genéticos antigos durante o periodo de doutoramento nos
permitiu estimar os padroes de contribuicao genética entre populacoes indigenas
antigas e atuais. Confrontando nossos dados com as intmeras contribuicoes
arqueologicas vigentes propiciam um primeiro passo para o melhor entendimento
sobre os processos e levas migratorias que contribuiram para a manutencio da

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

As estimativas dos padroes de contribuicdo genética entre populacoes indigenas
antigas revelam a radiacio de um unico grupo ancestral e diferenciacoes
populacionais mais restritas a algumas localidades e contextos arqueologicos

especificos.

Ha diferencas significativas entre os padroes de diversidade genética entre os grupos
Sambaqui da Costa Sul e as demais populacoes brasileiras antigas, tornando evidente
o impacto de um evento recente de reducao populacional ou os efeitos da

consanguinidade em algumas populacoes costeiras.

Os grupos construtores de Sambaqui das regioes Sul e Sudeste representam
linhagens genéticas distintas que ocuparam a regiao litoranea ha pelo menos 3000 AP,
até a chegada de pulsos migratorios 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 populacoes antigas
permanece em aberto, nao havendo um consenso no que diz respeito a presenca do
sinal em grupos paleoamericanos e tampouco entre as ocupacoes tardias que

apresentaram esse compartilhamento transcontinental de alelos.

8. Apéndices




33

8.2 Apéndice B. Deep genetic affinity between coastal Pacific

and Amazonian natives evidenced by Australasian ancestry

Resumo

Diferentes modelos foram propostos para elucidar as origens das populacoes
fundadoras da América, juntamente com o numero de ondas migratorias e rotas utilizadas
por esses primeiros exploradores. Assentamentos, tanto ao longo da costa do Pacifico
quanto em terra, foram evidenciados em estudos genéticos e arqueologicos. No entanto, o
numero de levas migratorias e a origem dos imigrantes ainda sao temas polémicos. Aqui,
mostramos que o sinal genético da Australasia esta presente na regiao da costa do Pacifico,
indicando uma distribuicio mais ampla do sinal na América do Sul e implicando um
contato antigo entre os habitantes do Pacifico e da Amazonia. Demonstramos que a
contribuicao da populacao da Australasia foi introduzida na América do Sul através da rota
costeira do Pacifico antes da formacao do braco amazonico, provavelmente na antiga
populacao costeira do Pacifico/Amazonia. Além disso, detectamos uma quantidade
significativa de variacdo interpopulacional e intrapopulacional neste sinal genético na
América do Sul. Este estudo elucida as relacoes genéticas de diferentes componentes
ancestrais no povoamento inicial da América do Sul e propoe que a rota migratoria
utilizada por migrantes portadores de ascendéncia australiana levou a auséncia desse sinal
nas populacoes da América Central e do Norte.
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Different models have been proposed to elucidate the origins of
the founding populations of America, along with the number of
migratory waves and routes used by these first explorers. Settlements,
both along the Pacific coast and on land, have been evidenced in
genetic and archeological studies. However, the number of migratory
waves and the origin of immigrants are still controversial topics. Here,
we show the Australasian genetic signal is present in the Pacific coast
region, indicating a more widespread signal distribution within South
America and implicating an ancient contact between Pacific and
Amazonian dwellers. We demonstrate that the Australasian pop-
ulation contribution was introduced in South America through the
Pacific coastal route before the formation of the Amazonian branch,
likely in the ancient coastal Pacific/Amazonian population. In addi-
tion, we detected a significant amount of interpopulation and
intrapopulation variation in this genetic signal in South America.
This study elucidates the genetic relationships of different ancestral
components in the initial settlement of South America and
proposes that the migratory route used by migrants who carried
the Australasian ancestry led to the absence of this signal in the
populations of Central and North America.

settlement of South America | Australasian | genetics | Native Americans |
Pacific coastal route

Asigrml of genetic affinity between present-day and ancient
natives from South America and present-day indigenous
groups of South Asia, Australia, and Melanesia has been previously
reported (1-4). This Australasian—Native American connection
persists as one of the most intriguing and poorly understood events in
human history. The controversial Australasian population genetic
component (i.e., “Ypikuéra population” or “Y population” com-
ponent) was identified exclusively in the present-day Amazonian
populations (2), suggesting at least two different founding waves
Ieading to the formation of the people of this region. The first
wave was inferred to be composed of direct descendants of the
Beringian standstill population, and a second wave was formed
by an admixed population of Beringian and southeast Asian
ancestors that reached Beringia more recently. Both these pop-
ulations would have settled and admixed in the Amazon region.

The contribution of an unsampled population to the autoch-
thonous gene pool is thought to have led to the origin of the
Australasian shared ancestry (2). In this sense, the Y population
would be part of the first colonizing groups of the American
continent. However, data from ancient South American samples
indicated a weak Y signal around 10,000 yBP (3). This evidence
indicates that, rather than a second wave entering South
America from southeast Asia, the Y ancestry might be traced
back to common ancestors of Native Americans, who lived in
northeast Asia. Furthermore, a new line of evidence indicates
that the first American clades split in East Asia, not in Beringia,
which makes the gene flow of the Y ancestry from the ancestral
East Asian groups even more likely (5). However, the paucity of
the signal among present-day and ancient groups, along with the
endemic and apparently random pattern of detection, has raised
the possibility that it could be a false-positive detection, likely

PNAS 2021 Vol. 118 No. 14 2025739118

due to the strong genetic drift effects experienced by the Amazonian
populations (and other indigenous South Americans). However, it
might be the other way around, a scenario in which the signal went
below the significance level in some populations, due to the high
drift effects they experienced (i.c., false negatives).

We explored our dataset (ST Appendix, Extended Methods),
which is currently the most comprehensive set of genomic data
from South American populations (383 individuals; 438,443 markers),
to shed light on this question. Ethical approval for sample collection
was provided by the Brazilian National Ethics Commission (CONEP
Resolutions 123 and 4599). CONEP also approved oral consent for
the use of these samples in population history and human evolution
studies. Individual and/or tribal informed oral consent was obtained
from participants who were not able to read or write.

Our results showed that the Australasian genetic signal, pre-
viously described as exclusive to Amazonian groups, was also
identified in the Pacific coastal population, pointing to a more
widespread signal distribution within South Amecrica, and
possibly implicating an ancient contact between Pacific and
Amazonian dwellers. In addition, a significant amount of in-
terpopulation and intrapopulation variation of this genetic
signal was detected.

To test the existence of this excess allcle sharing, we calculated
the D(Mbuti, Australasian; Y, Z) statistic for every pair of Y and
Z indigenous groups or individuals in our dataset (Dataset S14),
where “Australasian” is also iterated over the Australasian
groups, namely Australian (and Australian.DG), Melanesian,
Onge (i.e.,, ONG.SG), and Papuan (6-9). In the tests between
groups, signal detection was reproduced in Karitiana and Suruf
(Amazonia), but it was also observed in Chotuna (Mochica descendants
from the Pacific coast), Guarani Kaiowa (central west Brazil),
and Xavante (Central Brazilian Plateau) (Dataset S3). When we
used the maximum unrelated set of individuals (Dataset S14),
the signal lost significance level in Karitiana, Surui, and Guarani
Kaiowa (Dataset $3). However, the signal was still evident in the
Pacific coast population and in the central Brazilian natives
(Fig. 1 and Dataset S3).

We also aimed to detect whether some individuals would
present a higher number of significant tests than others from the
same population, which could indicate a heterogeneous genetic
ancestry within the positive populations. Our analysis showed
that, indeed, some individuals presented a higher number of tests
pointing to excess allele sharing, but also that some are more
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Fig. 1. Relative patterns of genetic affinity of Australasians among Native
American groups. (4) Maximum Z values per population interpolated with
the inverse distance weighting method. (B) Distribution of all estimated Z
values (y axis) for each “Z" population (x axis) as violin and box plots. In B,
the black dots represent outliers, and the red dashed lines indicate the
Z-value thresholds of Z= -3 and Z = 3.

likely to present a significant deficit of this ancestry in compar-
ison to the others (Fig. 2 and Dataset S4 C and D). From these
results, it is evident that the loss of signal significance upon the
shift from the complete set to the maximum unrelated set of
samples (Dataset 83) was caused by the exclusion of specific
individuals with higher levels of allele sharing with Australasians
rather than by the removal of a bias caused by the relatedness
among the tested samples in the first place.

This provides strong evidence that a significant variability of
this signal cxists not only at an interpopulation level but also
between individuals from the same populations. These results
suggest that the intrapopulation variability of this signal is not
rarc (Fig. 2) and is obscrved in several groups (Apalai, Guarani
Nandeva, Karitiana, Munduruku, Parakana, and Xavante). Most
significant tests detected this excess signal in Tupi-speaking in-
dividuals, but the signal was also detected in individuals from
cevery major linguistic group (Fig. 2 and Datasct $4) and, at the
same time, presented a widespread geographic distribution within
South America (Fig. 1). Conversely, a considerable number of
samples were inferred to have a dceficit of allcle sharing with
Australasians (Fig. 2 and Dataset S4D). Strikingly, the individual
PAR137 (Parakana) presented an extremely high proportion of
significant tests (31.64%), indicating a relative deficit. This indi-
vidual is not an outlier neither in the principal component analysis
of the Native American samples (Dataset S1 B and C), nor regarding
its missingness rate (Dataset S14), nor in a multidimensional scaling

20f3 | PNAS
https:/doi.org/10.1073/pnas.2025739118

(MDS) of pairwise genetic distances between samples in the un-
related and unadmixed subset (Dataset S1D). Besides, the distribu-
tion of Y-population ancestry among present-day indigenous groups
of South America showed no relationship with ethnolinguistic
diversity or geographic location.

To further characterize the ancestry of Central and South Amcrican
indigenous groups, we replicated a series of tests performed with
gpWave by Skoglund et al. (2) to investigate the minimum
number of ancestry streams necessary for the formation of these
populations. Essentially, we selected four populations from each
of the six global regions (sub-Saharan Africa, western Europe,
East Asia, South Asia, Siberia/central Asia, and Oceania) as out-
groups, and 14 indigenous groups with more than three unadmixed
and unrelated individuals as test groups (S7 Appendix, Extended
Methods). These groups were tested in a few combinations, and the
results are summarized in Dataset S5 (qpWave weights for the full
datasct in Datasct S5B). These results reproduce the cstimates
obtained by Skoglund et al. (2) also indicating that at least two
streams of migration are necessary to explain the present-day ge-
netic diversity of Central and South American populations,

As the Chotuna group in the Pacific coast also exhibited excess
allele sharing (Fig. 1 and Dataset S3) with the Australasians as
estimated by D statistic (Mbuti; Australasians: Y, Z), we created
admixture graph models based on the scaffold of Skoglund et al.
(2) (Fig. 34) with the addition of the Pacific coastal groups
Sechura, Chotuna, and Narihuala, The best-fitted model showed
that the Pacific coast is a mixed group of South American an-
cestry and a small non-Amcrican contribution associated with a
sister branch of Onge (Fig. 3C), as also observed for Karitiana
and Surui. When the Xavante were included in the analysis, the
best-fitted model showed a direct contribution of the Austral-
asian component in the Pacific coast, followed by a strong drift of
this signal, giving rise to Amazonian groups (Fig. 3D). Although
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Fig. 2. Excess affinity of Native Americans with Australasians. The y axis
indicates the group affiliation of the individual used at the Z position of the
statistic (excess in allele sharing). The x axis represents the group affiliation
of the individual at the Y position of the statistic (deficit in allele sharing).
Estimates were clustered by groups, and the number of significant tests was
weighted by the number of individuals in the comparison.
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Deep genetic affinity between coastal Pacific and Amazonian natives evidenced by
Australasian ancestry
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Fig. 3. Admixture graph modeling of the Y-population contribution to Amazonia and Pacific coast. (A) Previously published model proposed by Skoglund
et al. (2). To investigate these genetic affinities, we first create (8 and C) admixture graphs adding the Pacific coastal groups Sechura, Chotuna, and Narihuala
(Pac_Cos) to the previous models, and (D) add Xavante and the Pacific coast, followed by Surui and Karitiana.

Fig. 3D could indicate two independent events, the small genetic
distances between the nodes in this model reinforced the single
admixture event evidence. The Treemix (10) analysis also showed
a pattern of diversification in which Pacific coastal and Andean
groups diverged first (Dataset S6), followed by the eastern
Andcan slopes populations and then, finally, the Amazonians
and other eastern South Americans. These findings suggest that
the Y-population contribution was introduced before the for-
mation of the Amazonian branch, likely in the ancestors of
Pacific coastal/Amazonian populations.

Different migration routes to the South American region have
been previously proposed and evidenced. Archeological and
genetic data demonstrated that both routes, Pacific coastal and
inland, were likely used by the first migrants (11). Our models
point to an ancient genetic affinity between the Pacific coast and
Amazonian populations that could be explained by the presence
of Y ancestry in both geographic regions. In addition, this shared

1. M. Raghavan et al, Genomic evidence for the Pleistocene and recent population
history of Native Americans. Science 349, aab3884 (2015).

P. Skoglund et al., Genetic evidence for two founding populations of the Americas.
Nature 525, 104-108 (2015).

J. V. Moreno-Mayar et al., Early human dispersals within the Americas. Science 362,
eaav2621 (2018).
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C. Ning, D. Fernandes, P. Changmai, O. Flegontova, The genomic formation of First
American ancestors in East and Northeast Asia. bioRxiv [Preprint] (2020). https/doi.
0rg/10.1101/2020.10.12.336628. Accessed 15 October 2020.
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ancestry scems to precede the separation of the Pacific and
Amazon branches, showing an entry through the west coast,
followed by successive events of genetic drift in the Brazilian
populations. This genetic evidence for the presence of Y ancestry
on the South American Pacific coast indicates that this ancestry
likely reached this region through the Pacific coastal routc, and
therefore could explain absence of this genetic component in the
populations of North and Central America studied so far.

Data Availability. The newly genotyped datasets reported in this
paper have been deposited in the European Genome-phenome
Archive and are available for download under accession no.
EGAS00001005022.

ACKNOWLEDGMENTS. M.A.C.e.5 was supported by Fundagdo de Amparo &
Pesquisa do Estado de Sao Paulo (FAPESP) (2018/013716; 2015/26875-9) and
T.F. was funded by FAPESP (2016/12371-1; 2015/26875-9).

6. I. Lazaridis et al., Ancient human genomes suggest three ancestral populations for

present-day Europeans. Nature 513, 409-412 (2014).

K. Prifer et al, The complete genome sequence of a Neanderthal from the Altai

Mountains. Nature 505, 43-49 (2014).

N. Patterson et al., Ancient admixture in human history. Genetics 192, 1065-1093 (2012).

M. Mondal et al, Genomic analysis of Andamanese provides insights into ancient

human migration into Asia and adaptation. Nat. Genet. 48, 1066-1070 (2016).

. J. K. Pickrell, J. K. Pritchard, Inference of population splits and mixtures from genome-

wide allele frequency data. PLoS Genet. 8, 1002967 (2012).

11. B. A. Potter et al, Current evidence allows multiple models for the peopling of the

Americas. Sci. Adv. 4, eaat5473 (2018).

o

A%

S

PNAS | 30of3
https://doi.org/10.1073/pnas.2025739118

BRIEF REPORT

ANTHROPOLOGY

360



37

0.1 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
Biociéncias, Universidade de Sao Paulo, Sao 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

INFERENCIAS SOBRE O POVOAMENTO DA AMERICA DO SUL A PARTIR DE DADOS
ARQUEOGENETICOS: Contribuicdes genomicas para a histéria 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
Biociéncias, Universidade de Sao Paulo, Sao Paulo 2021.

Ao longo da costa brasileira é notavel a presenca de milhares de construcoes
monticulares, algumas com mais de 40 metros de altura, construidas a partir do acamulo
intencional de conchas de moluscos e fauna marinha por centenas ou milhares de anos. A
funcao dos concheiros variava muito no tempo e no espaco, mas muitos deles eram usados
como cemitérios, preservando centenas de esqueletos enterrados em um unico local. A
historia populacional antiga desses grupos costeiros foi anteriormente investigada através
da analise de marcadores anatomicos e da cultura material. No entanto, a ambiguidade
inerente a tais marcadores resultou em modelos divergentes para explicar as origens,
dispersao e destituicio desses grupos, bem como sua relacio com outras sociedades
vizinhas. No presente estudo, contribuimos com essas questoes ao avaliar 34 capturas
genomicas extraidas de restos humanos antigos datados entre cerca de 10.000 e 100 anos
antes do presente, distribuidos ao longo de quatro macro regioes brasileiras. Os resultados
obtidos revelam a presenca de um forte componente genético local, restrito a alguns
contextos arqueologicos especificos, assim como evidéncias de reducao populacional ou
efeitos de consanguinidade em algumas populacoes costeiras ao sul. Ademais, foi possivel
descrever a chegada de pulsos migratorios vindos do interior trazendo novos componentes

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

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