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ESTRUTURA GENÉTICA HIERÁRQUICA EM POPULAÇÕES AMERÍNDIAS DA 

AMAZÔNIA. Luciana Tovo Rodrigues, Sidney Emanuel Batista dos Santos, Francisco Mauro Salzano, 

Sidia Maria Callegari Jacques, Mara Helena Hutz (orient.) (UFRGS). 

A compreensão de aspectos demográficos da Amazônia tem sido importante para estudos de evolução humana. Por 

conter populações indígenas culturalmente independentes que apresentam pouca ou nenhuma mistura com outros 

grupos étnicos, essa região torna-se importante para tais pesquisas. As estimativas de variabilidade genética dessas 
populações têm sido utilizadas para buscar explicações sobre seus processos evolutivos durante a história, como os 

referentes à migração e à deriva genética. Os objetivos deste trabalho são estimar a variabilidade genética de 11 

populações ameríndias amazônicas e analisar a possibilidade de estruturação hierárquica lingüística ou geográfica 

entre elas. Foram estudadas amostras das populações: Awá-Guajá (n=34), Parakanã (n=24), Tiryó (n=41), Urubu-

Kaapor (n=68), Waiãpi (n=23), Zoé (n=42), Gavião (n=29), Suruí (n=22), Wai Wai (n=29), Xavante (n=33) e Zoró 

(n=26). Os marcadores utilizados foram 11 microssatélites autossômicos: CSF1P0, D3S1358, D5S818, D7S820, 

D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51, D21S11, TH01 e TPOX. A análise dos dados foi realizada usando 

AMOVA, através do programa ARLEQUIN, análise de variância molecular espacial (SAMOVA) e um método 

Bayesiano de agrupamento (programa STRUCTURE). Considerando a AMOVA, os análogos de RCT e FCT não 

apresentaram resultados estatisticamente significativos para ambas possíveis estruturações. Do mesmo modo, os 

grupos identificados usando SAMOVA e STRUCTURE foram constituídos por indivíduos de uma única população 

ou indivíduos de populações não relacionadas geográfica ou lingüisticamente. Portanto, não foi possível identificar 
nenhum padrão de estruturação hierárquica entre as populações ameríndias da Amazônia, sendo as diferenças 

genéticas entre elas provavelmente explicadas pela atuação diferencial da deriva gênica. (PIBIC). 
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