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Evolução Humana - Módulo 5 

O passado humano 
 

Genética 
 

Metodologia Molecular  

Extração de ADN, 

armazenamento, 

catalogação 

 Coleção de 

tecido/espécime 
PCR 

Dados de 

sequenciamento/genotipagem 

Análise dos dados 

Bioinformática 

Microssatélites 

Pol 

Pol 

Alelo 7 

Alelo 8 

Alelo 9 

Alelo 10 

Diversidade populacional 
parentesco, fluxo gênico, etc 

=  repetições de di, tri ou tetranucleotideos 
               (CA, TAC, GATA etc) 

10-3 – 10-4 mut/locus 

DNA 

Mitocondrial 

~17 Kb 

Sequências de DNA 1   aatcctactt aaactactcc ctgtacggct  

31  atgtaattcg tgcattatgt gctcctcccc  

61  atatagtact atctatgttt tatcttacat 

91  acaccatcct atgtataatc gtacattaca 

121 ttatataccc catgcttaca agcaagtaca 

151 gtataaataa tgcttctaga cagtatatac 

181 cttccactgc aaattcccaa ccacatggat 

211 attcttcagt ccattcacct cttaatattg 

241 cataatacat tacactcctt aatcgtacat 

271 agcacatcac ttgaaatcat tctcgccaac 

301 atgcttatca cctccattag gcagtccata 

331 actaccaagc gccgagaaac cagcaacccg 

361 ccctcatttt gtccctcttc tcgctccggg 

391 cccataactt gtgggggtgt 

Sequência de DNA 

(400 pb) da região 

hipervariável I (HVSI) 

do DNA mitocondrial. 

Uma sequência 

específica de um 

indivíduo é 

denominada haplótipo.  

Marcadores Genômicos 

10-8 mut/nucleotide site 

Reconstruções  

paleodemográficas 

Redes filogeográficas 

Estruturação 

 populacional 

Datações de divisões 

populacionais 

Árvores filogenéticas 

Teste de modelos 

populacionais 
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O PROJETO  

GENOMA HUMANO 
99% de similaridade 96-97 % de similaridade 

DNA de espécies relacionadas 
Comparação de genomas – nível dos genes codificadores de proteínas 

91% de similaridade 

Genômica comparada em Primatas 

Os genomas de vários 
primatas estão fase 
adiantada de andamento e 
alguns já concluídos 

Genômica comparada e estudos demográficos 

Dados genômicos entre 
espécies são utilizados em 
cálculos mais precisos dos 
tamanhos populacionais 
efetivos das espécies 

O homem possui 
baixo Ne, por ser mais 
recente e por ter 
sofrido uma redução 
populacional há ~65 
mil anos. 

Especiação inicial 
>6,3 M.A.A. 

Hibridização 
<6,3 M.A.A. 

extinção 

               

humanos chimpanzés 

Hipótese formulada 
com dados de 
marcadores do 
cromossomo X 

Patterson et al. 2006 Nature 

Estudo do DNA de 
populações indígenas 
(nativas ou aborígenes)  
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Troncos linguísticos das populações indígenas 
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Cromossomo Y 

Estudos com marcadores haplóides uniparentais 
em povos nativos 

Toda humanidade 

atual descende de 

uma população 

ancestral comum de 

<200.000 anos atrás 

da África subsaariana. 

 

Migrações originando os povos nativos 

Europeus 
Asiáticos 

Australianos 

Africanos 

Nativos  
Americanos 

190 k.a.a. 

50 k.a.a. 

18 k.a.a. 

60 k.a.a. 

40 k.a.a. 

50 k.a.a. 

40 k.a.a. 

Estudos com DNA de populações atuais apontam, em sua grande maioria, para 
uma origem africana e recente (200 mil anos) para o Homo sapiens 
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Homo sapiens 
Homem anatomicamente 

moderno aparece  
há ~190 mil anos 

Idaltu 
160-145 mil anos 

Omo I 

H. erectus 
H. neanderthalensis 

H. sapiens 

? 

Multirregional Fora da África 
Recente 

Origem do homem moderno 

Multirregional 

Fora-da-África recente 

Origem africana recente ou antiga?  

Neandertal 

Homo neanderthalensis 

Viveu na Europa e Oriente Médio 
entre 250 e 26 mil anos atrás. 

Evolução do homem moderno 

Multirregional Fora da África Recente 
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Origem Multirregional 

Neandertal 

homem de 
Dmanisi e de  

Heidelberg 

homem de 
Pequim 

e de Java 

2 M.A.A. 

Hoje 

Origem Fora da África Recente 

Neandertal 
homem de  
Heidelberg 

homem  
de Java 

homem 
de Pequim 

homem 
de Flores 

2 M.A.A. 

Hoje 

Descoberto em 1856,  
Vale Neander, Alemanha 

Homem de Neandertal 

Reconstrução moderna 
(Museu Neandertal, Alemanha) 

Vin
dija 

Homem de Neandertal 

Homo neanderthalensis 
 
Fora da África Recente 
outra espécie extinta, 
substituída pelo homem 
moderno (Cro-Magnon) que 
chegou na Europa 40 K.A.A. 

Homo sapiens neanderthalensis 
 
Multirregional 
subespécie de homem moderno, 
ancestral dos europeus 
 
 

Retirada de tecido ósseo interno para obtenção de DNA de três Neandertais 
que foi utilizado para gerar sequências de DNA mitocondrial entre 1997 e 2000 

Neandertal 

Africanos e 
não africanos 
(Europeus, Asiáticos, 
Australianos, Nativos 
Americanos) 

Outros africanos 

Chimpanzé 

~600 mil anos 

130-190 mil anos 

6 milhões  
de anos 

DNA mitocondrial do Neandertal 

tempo 
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Genomas extintos: Neandertal 

Homens modernos e Neandertais coexistiram na Europa pelo menos 15.000 anos (entre 45 e 30 
mil anos atrás), mas não há indícios de fluxo gênico ali. No entanto, algum fluxo gênico (1 a 4%) 
entre as duas linhagens pode ter ocorrido há ~100.000 anos no Oriente Médio. 

Genoma do Neandertal 

Uma das novidades do genoma parcialmente decifrado do 
Neandertal é que ele provavelmente tinha cabelos ruivos...  

Filogenômica 

A análise filogenética de 
genomas indica que as 
linhagens do homem 

moderno e do neandertal 
se separaram há pelo 
menos 370 mil anos.  

Apomorfias de Neandertais e Humanos 

A comparação dos genomas permite a identificação de várias modificações 
nucleotídicas e proteicas diferenciais entre as linhagens do homem moderno e 
do neandertal, as quais podem identificar possíveis adaptações exclusivas de 
cada espécie. Desta forma, foi também possível demonstrar uma separação 
filogenética entre estas linhagens de pelo menos 370 mil anos. 

No estudo das apomorfias 
nucleotídicas da análise 
comparada de genomas 
humanos modernos e do 
neandertal, foi possível detectar 
um compartilhamento de 
algumas apomorfias entre 
neandertais e três indivíduos de 
populações não africanas.  
O cenário mais provável (3) 
sugere um fluxo gênico pequeno 
entre Neandertais e Homem 
moderno no Oriente Médio, há 
pelo menos 100 mil anos. 

Fluxo gênico Neandertal e Humanos 
5 genomas humanos 

foram comparados 

A linhagem humana 
africana divergiu dos 
neandertais há pelo 

menos 400 mil anos. 

Neandertais se 
extinguiram na 

Europa há 26 
mil anos 

               1-4 % de genes 
           compartilhados 
  entre Neandertais e 
              humanos não-africanos 

Fluxo gênico Neandertal e Humanos 
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J Krause et al. Nature 464, 894-897 (2010) 

Homo heidelbergensis ? 

Hominíneo de Denisova (Rússia) 

Filogenia com  
DNA mitocondrial 

Genética, Evolução Biológica e 
subdivisões na espécie humana 

Ernst Haeckel  1868 

“Professor, pigmeus são da 
mesma espécie que a nossa?” 

http://www.understandingrace.org/ 
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“Raças” ? 

Richard Lewontin apresentou em 1967 as 

primeiras evidências indicando que não existem 

raças (ou subespécies) na espécie humana 

Parte variável do 
genoma humano 

Indivíduos 

Populações 

“Raças”  ? 

Diversidade nas espécies de  Hominidae 

Gagneux et al. 1998 

Parte variável do 
genoma do  
chimpanzé 

Indivíduos 

Subespécies 
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Estrutura hierárquica 
da variação no chimpanzé 

Indivíduos 

Populações 

“Raças”  ou Subespécies 

Estrutura hierárquica 
da variação no homem 

Homem anatomicamente moderno:  
origem recente na África ao redor de 200 mil anos atrás  
e expansão fora da África ao redor de 60 mil anos atrás  

O homem moderno 
ocupou nestes últimos 
60 mil anos, os mais 
diferentes ambientes: 
planícies, montanhas, 
florestas, savanas, 
desertos, regiões 
quentes, frias etc. 
 
Características 
diferentes observadas 
entre populações 
nativas são explicadas 
por processos 
aleatórios (história, 
demografia) e 
adaptações locais.  
 
As demais linhagens 
africanas (Pan, Gorilla) 
sempre estiveram na 
floresta. 

Exagerando semelhanças e diferenças 

Cada espécie e população 
reconhece mais diferenças entre 
aqueles do seu mesmo grupo. 
 
Uma pesquisadora trabalhando 
com chimpanzés consegue 
facilmente discriminar todos os 
indivíduos que ela estuda pela 
aparência. 
 
No início do século XVI, os 
portugueses não conseguiam ver 
diferenças físicas entre japoneses e 
chineses, o que era uma grande 
ofensa para eles. Da mesma forma, 
os japoneses registraram que os 
portugueses recém-chegados, 
tinham todos a mesma aparência. 

Projeto Genográfico 
 
 
 

História contada pela Ciência 

Língua, mitos, música DNA 

Morfologia 
Restos 
arqueológicos 

Am. J. Hum. Genetics 2008 
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L0 L1’5 
195.000 anos atrás 
Origem do H. sapiens 
 
Divergência das linhagens 
L0 e L1’5 do DNAmt 
 L0  

e 

L1’5 

195.000 a 150.0000 anos atrás 
Dispersão inicial do H. sapiens 
pela África 
 

L0d  

e 

L0k 

Linhagens L0d e L0k 
evoluem no sul da África 
(estas linhagens são típicas 
das populações Khoisan 
atuais). 

~não Khoi-San 

Khoi-San 

150.000 e 90.000 anos atrás 
Isolamento das populações da 
África: nordeste (não Khoisan) 
e sul (Khoisan) 
  

não 
Khoi
-San 

 

 
Khoi
-San 

 

Linhagens do nordeste e do 
sul africano evoluíram 
separadamente por > 
60.000 anos. 
 
Mudanças climáticas do 
Pleistoceno: formação de 
desertos na área de Savana 
do leste africano. 

De 90.000 anos atrás até a 
época moderna 
Êxodo da África originou 
populações dos outros 
continentes (~60.000 anos 
atrás), quando houve também   
      um gargalo populacional. 

Expansão das linhagens 
Out-of-Africa derivadas de 
L1’5 (L3-M e L3-N) e suas 
sublinhagens.  
 
Diversos eventos 
migratórios internos na 
África tornaram a 
distribuição geográfica de 
linhagens menos 
heterogênea.  

A maior parte da evolução do homem moderno se deu na África, 
onde ocorreu um isolamento populacional por um período de no 
mínimo 60 mil anos (entre ancestrais Khoi-San e não-Khoi-San). 

Provavelmente, se em algum momento houve a formação de 
subespécies (raças) na espécie humana, isto se deu há milhares 
de anos na África entre 150 e 90 mil anos atrás. 

A divergência acumulada entre Khoi-San e não-Khoi-San foi 
posteriormente anulada pelo fluxo gênico promovido nos 
últimos 90.000 anos, principalmente com a expansão 
populacional humana nos últimos 12.000 anos. 

Am. J. Hum. Genetics 2008 
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Origem dos  
povos indígenas 

americanos 

Rotas alternativas para o povoamento pré-colombiano da América 

O Povoamento pré-colombiano das Américas 

Modelo consensual de 2003 

26.000-18.000 AAP 

Terras emersas e avanço das geleiras durante o 
último máximo glacial (LGM) 

Beríngia 

Modelo histórico multidisciplinar para o povoamento pré-colombiano da América  

26.000-18.000 AAP 

18.000-16.000 AAP 

Beríngia 

Terras emersas e limite das geleiras no final do 
último máximo glacial (LGM) 

Modelo histórico multidisciplinar para o povoamento pré-colombiano da América  

18.000-14.000 AAP 

16.000-14.000 AAP 

Beríngia 

Terras emersas e limite das geleiras no final  
da última Glaciação 

Modelo histórico multidisciplinar para o povoamento pré-colombiano da América  
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11.500 AAP 

14.000-10.000 AAP 

Estreito 
de Bering 

Aumento do nível do mar e retração das geleiras no 
final do Pleistoceno e início do Holoceno  

Corredor 
de Alberta 

Modelo histórico multidisciplinar para o povoamento pré-colombiano da América  
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Cromossomo Y 

Estudo das linhagens paternas 

>90% das linhagens paternas indígenas são do haplogrupo Q 

Q* 

~ 20.000 

QM3 Q* 

~ 16.000 

DYS199 
  C T 

Pleistoceno 

ancestral  
eurasiático 

 
<30.000 a.a. 

Linha da 
 costa 

glaciares 

QM3 

Q* 

18.000 
a 

14.000 
 

indígenas 
americanos 

Modelo histórico com dados do cromossomo Y 
para o povoamento pré-colombiano da América  


