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Evolu¢dao Humana - Modulo 5

O passado humano

Genética
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Seq u én c | as d e DNA 1 aatcctactt asactactcc ctgtacgged]

31 atgtaattcg tgcattatgt getcctceed
61 atatagtact atctatgttt tatcttacat]
91 acaccatcct atgtataatc gtacattacal
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151

181 cttccactge aaattcccaa ccacatggat]
211 attcttcagt ccattcacct cttaatattg]
241 cataatacat tacactcctt aatcgtacat]
271 agcacatcac ttgaaatcat tctcgecaad]
301 atgettatca cctccattag geagtccatal
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Sequéncia de DNA
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~17 K b do DNA mitocondrial.
Uma sequéncia
especifica de um
individuo é
denominada haplétipo.
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DNA de espécies relacionadas

Comparagdo de genomas - nivel dos genes codificadores de proteinas

99% de similaridade 96-97 % de similaridade

Ve 14

91% de similaridade

P . A ry
Genodmica comparada em Primatas Genomica comparada e estudos demograficos
Actual population
§ . i § sizes (1OCH redist) 459K T 0K ~10K 56K 65K 645K  20550K >6000M
Human  Chimp | | Gorilla | |Orangutan| [Gibbon | [Macaque |Baboon | Vervet | Squirrel Marmoset Tarsier | Galaga | Mouse| Mouse Sumatran  Western Eastern Western Central Eastern
! mankey lemur orangutan orangutan gorilia gorila. chimpanzee chimpanzee chimpanzee Bonobo  Human
EMfective population 10K sk 7K
Status: i
Assembly Ahte
In progress
Approved
3540
= Dados genomicos entre
Os genomas de varios espécies sdo utilizados em 0 homem possui
primatas estdo fase calculos mais precisos dos baixo N, por ser mais
adiantada de andamento e tamanhos populacionais recente e por ter
alguns ja concluidos efetivos das espécies . sofrido uma redugdo
o populacional h& ~65
mil anos.

Hip(’)tese formulada Patterson et al. 2006 Nature
com dados de 123
marcadores do
cromossomo X

Especiagdo inicial
e >6,3 M.AA.

4= Hibridizagdo

<6,3 M.AA.
extingdo

humanos chimpanzés
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Troncos linguisticos das populag¢des indigenas

Heranga uniparental

Bisavés fil ?' *
ilo M lic o ko
Y
Avés i *: (. *
Y li!"m !io !ilo |Io
Pais 'ii; 1
Y l.!lﬂ i|O
mtDNA

" * ! 2 |
Fltho li:l *” Fllha
Y MW He mtDNA

mtDNA

mtDNA

Estudos com marcadores hapléides uniparentais
em povos nativos

—— o e

DNA mitocondrial |

TOKY0'S JUDO ECONOMICS
| Why Bashing Japan Doesn't Work

N week

The Search for

Toda humanidade
atual descende de
uma populagado
ancestral comum de
<200.000 anos atras

da Africa subsaariana.

Migragdes originando os povos nativos

Asiaticos

60ka.a. S0kaa

U ;

™ Nativos
| Americanos
Ne—

Africanos

Australianos

Estudos com DNA de populagdes 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
ha ~190 mil anos
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160-145 mil anos
[\

H. erectus

Origem do homem moderno Origem africana recente ou antiga?
Multirregional Fora da Africa
® @ Recente

Multirregional
—®

Fora-da-Africa recente

1l
Extinction Extinction|

——— Homo erectus
— Homo sapiens

Europe Africa Asia
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Evolu¢ao do homem moderno

Neandertal
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Homo neanderthalensis
Multirregional Fora da Africa Recente
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Origem Multirregional

2M.AA]
homem de L - homem de
Dmanisi e de - Pequim
Heidelberg mp ede Java
Neandertal mp

Europe! Africa Hoje

Origem Fora da Africa Recente

Extinction

i homem de
Neandertal Heidelberg

[ Europe

Africa | [ Asia | Hoje

Extinction

Pe

homem
de Pequim 4o g

eV

de Flores

Homem de Neandertal

Descoberto em 1856,
Vale Neander, Alemanha

ooomiEs| %

Reconstrugdo moderna
(Museu Neandertal, Alemanha)

Homem de Neandertal

Homo neanderthalensis

Fora da Africa Recente
outra espécie extinta,
substituida 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 6sseo interno para obtengdo de DNA de trés Neandertais
que foi utilizado para gerar sequéncias de DNA mitocondrial entre 1997 e 2000

DNA mitocondrial do Neandertal

....................... Chimpanzé

Neandertal

Africanos e

ndo africanos
(Europeus, Asidticos,
Australianos, Nativos
Americanos)

pr—
6 milhGes
de anos

S ———

D ————
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Outros africanos
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Genomas extintos: Neandertal

NEANDERTAL AND MODERN HUMAN OVERLAP
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& Sequenced Neandertal Bones 30, 000 % | Skhul ggTabun
O Neandertal Sites 45,000 - 135,000 3 B ebara
O Modern Human Sites 135,000 250,000 2

Homens modernos e Neandertais coexistiram na Europa pelo menos 15.000 anos (entre 45 e 30
mil anos atras), mas ndo ha indicios de fluxo génico ali. No entanto, algum fluxo génico (1 a 4%)
entre as duas linhagens pode ter ocorrido hd ~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...

: T
Filogen6mica
706 KYA human-Neanderthal
nuclear TMRCA

660 KYA human-Neanderthal
mtDNA TMRCA

A andlise filogenética de
genomas indica que as
linhagens do homem
moderno e do neandertal
se separaram ha pelo
menos 370 mil anos.

370 KYA ancestral
population splitting

modern human

Apomorfias de Neandertais e Humanos

Humans Neandertal Chimpanzee
(derived) (ancestral) (ancestral)

A comparagdo dos genomas permite a identificagdo de varias modificagdes
nucleotidicas e proteicas diferenciais entre as linhagens do homem moderno e
do neandertal, as quais podem identificar possiveis adaptagdes exclusivas de
cada espécie. Desta forma, foi também possivel demonstrar uma separagdo
filogenética entre estas linhagens de pelo menos 370 mil anos.

Fluxo génico Neandertal e Humanos

Han-
French Chinese PNG  Yoruba San

No estudo das apomorfias
nucleotidicas da analise

comparada de genomas f
humanos modernos e do »

Neandertals \ |

neandertal, foi possivel detectar
um compartilhamento de
algumas apomorfias entre
neandertais e trés individuos de
populagdes ndo africanas.

O cendrio mais provavel (3)
sugere um fluxo génico pequeno 1 ,
entre Neandertais e Homem
moderno no Oriente Médio, ha
pelo menos 100 mil anos. Homo ereolis

Fluxo génico Neandertal e Humanos

Neandertais se 5 genomas humanos q
extinguiram na foram comparados ‘t
Europa ha 26
mil anos
i

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

Alinhagem humana
africana divergiu dos

neandertais h4 pelo
'menos 400 mil anos.

Source: Sclence journal  Note: Time periods not to scale
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Hominineo de Denisova (Russia)

Genética, Evolugao Biologica e
Flogeniacom — . subdivisdes na espécie humana
DNA mitocondrial Wf‘;:i!con [ eanderthals

years ago
466,000’
years ago

Modern humans

T
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Homo heidelbergensis ?

JKrause et al. Nature 464, 894-897 (2010)

AN ATRICAN'S ODYSSEY IN SAVAGE TURN.OF-THECENTURY AMERICA
s A N W M AT T

SENaR

Ernst Haeckel 1868

“[Racism] is not about how you
look, it is about how people assign

meaning to how you look.”
— Robin D.G. Kelley, Historian

a
B Are We So Different?®

“Professor, pigmeus sdo da

) ¢/, mesma espécie que a nossa?”
> -f\ .

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

Richard Lewontin apresentou em 1967 as

primeiras evidéncias indicando que nao existem

Parte varidvel do
genoma humano

ragas (ou subespécies) na espécie humana Populagdes
“Ragas” ?
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Gabon S Nyur
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P.t. verus Klnghag\a i :: lTa t:: Tanzania
P.t. vellerosus Mountains
P.t. troglodytes

P.t. schweinfurthii

Diversidade nas espécies de Hominidae
Primate Tree

gorillas ,/' SN

\ modern
h{l mans

’ ‘\ eanderthal

)

orangutans

Gagneux et al. 1998

Parte varidvel do
genoma do
chimpanzé

Subespécies
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Estrutura hierarquica
da variagdo no homem

e

Populactes

Estrutura hierarquica
da variagdo no chimpanzé

“Ragas” ou Subespécies

Homem anatomicamente moderno:
origem recente na Africa ao redor de 200 mil anos atras
e expans3o fora da Africa ao redor de 60 mil anos atras

0 homem moderno
ocupou nestes ultimos
60 mil anos, os mais
diferentes ambientes:
planicies, montanhas,
florestas, savanas,
desertos, regides
quentes, frias etc.

Caracteristicas
diferentes observadas
entre populagdes
nativas sdo explicadas
por processos
aleatorios (historia,
demografia) e
adaptagdes locais.

As demais linhagens
africanas (Pan, Gorilla)
sempre estiveram na
floresta.

Human Migeation

“ 22 g b

Exagerando semelhangas e diferengas

Cada espécie e populagdo
reconhece mais diferengas entre
aqueles do seu mesmo grupo.

Uma pesquisadora trabalhando
com chimpanzés consegue
facilmente discriminar todos os
individuos que ela estuda pela
aparéncia.

No inicio do século XVI, os
portugueses ndo conseguiam ver
diferengas fisicas 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 aparéncia.

Projeto Genografico

Restos
arqueoldgicos

Lingua, mitos, misica

Am. J. Hum. Genetics 2008 ARTICLH

The Dawn of Human Matrilineal Diversity

Doron M. Behar,113* Richard Villems,213 Himla Soodyall,’ Jason Blue-Smith, Luisa Pereira,55

ine Metspalu,? Rosaria Scozzari,” Heeran Makkan,* Shay Tzur,! David Comas® Jaume Bertranpetit,®
uis Quintana-Murci,” Chris Tyler-Smith,'0 R. Spencer Wells, Saharon Rosset,!-12 and The
senographic Consortium !¢
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195.000 anos atras
Origem do H. sapiens

Divergéncia das linhagens
LOe L1’5 do DNAmt

195.000 a 150.0000 anos atras
Dispersdoinicial do H. sapiens
pela Africa

‘ ~n&o Kh

Linhagens LOd e LOk

evoluem no sul da Africa

(estas linhagens séo tipicas

das populagbes Khoisan
Lod atuais).

Khoi-San

150.000 e 90.000 anos atras
Isolamento das populagdes da
Africa: nordeste (ndo Khoisan)
e sul (Khoisan)

ndo

Khoi

-san

Linhagens do nordeste e do
sul africano evoluiram
separadamente por >
60.000 anos.

Mudangas climaticas do
Pleistoceno: formagdo de
desertos na area de Savana
do leste africano.

7 De 90.000 anos atrds até a
época moderna

Exodo da Africa originou
populagdes dos outros

continentes (~60.000 anos
atras), quando houve também
um gargalo populacional.

Expansdo das linhagens
Out-of-Africa derivadas de
L1’5 (L3-M e L3-N) e suas
sublinhagens.

Diversos eventos
migratérios internos na
Africatornarama

distribui¢do geografica de
linhagens menos
heterogénea.

GENOGRAPHIC

Am. J. Hum. Genetics 2008 ARTICLE]

The Dawn of Human Matrilineal Diversity

A maior parte da evolucdo do homem moderno se deu na Africa,
onde ocorreu um isolamento populacional por um periodo de no
minimo 60 mil anos (entre ancestrais Khoi-San e ndo-Khoi-San).

Provavelmente, se em algum momento houve a formagdo de
subespécies (ragas) na espécie humana, isto se deu ha milhares
de anos na Africa entre 150 e 90 mil anos atras.

A divergéncia acumulada entre Khoi-San e ndo-Khoi-San foi
posteriormente anulada pelo fluxo génico promovido nos
ultimos 90.000 anos, principalmente com a expansdo
populacional humana nos ultimos 12.000 anos.

10
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Origemdos
povos indigenas §
americanos
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Rotas alternativas para o povoamento pré-colombiano da América

Possible Paths of Early Americans

O Povoamento pré-colombiano das Américas

o @ e .
{ e .
100,000 ay \/
w2870 \ >,
~) )

Cavalii-Sforza et Feldman, 2003

Modelo consensual de 2003

Terras emersas e avanco das geleiras durante o
ultimo maximo glacial (LGM)

26.000-18.000 AAP

Modelo histérico multidisciplinar para o povoamento pré-colombiano da América

Terras emersas e limite das geleiras no final do
ultimo méximo glacial (LGM)

18.000-16.000 AAP

Beringia

Modelo histérico multidisciplinar para o povoamento pré-colombiano da América

Terras emersas e limite das geleiras no final
da ultima Glaciagdo

16.000-14.000 AAP

Beh’ngia

Modelo histérico multidisciplinar para o povoamento pré-colombiano da América

11
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Aumento do nivel do mar e retragdo das geleiras no Estudo das Imhagens paternas
final do Pleistoceno e inicio do Holoceno

Cromossomo Y

14.000-10.000 AAP 5o
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de Bering
>90% das li paternas indij séodchaplogrupon
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Modelo histérico multidisciplinar para o povoamento pré-colombiano da América

ancestral
leurasiatico ~ 16.000

Y Haplogroups

of the World Dﬁﬁm
<30.000 a.a. c3 indigenas )
14.000 americanos glaciares

Linha da
costa

Bc D exeav[l] €3] F .

0] | He B

b @S B s 0 ol ] omer Pleistoceno

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