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A questdo da origem dos povos indigenas das Américas tem sido objeto de muitos estudos. As maiores controvérsias dizem
respeito ao numero de ondas migratorias, a idade da ocorréncia de cada uma e ao tamanho das populagdes ancestrais. Foram feitos
muitos estudos com base em mtDNA para sugerir modelos de migragdes. Porém, outros marcadores moleculares, como as
insercdes Alu, sdo também importantes para um melhor entendimento dos mecanismos evolutivos que levaram ao povoamento das
Américas. Sabe-se hoje que mais de 30% do genoma humano é constituido de DNA repetitivo e as insercdes Alu sdo uma das
principais familias de repeticdes intercaladas. Elas contém cerca de 300 pares de bases e sdo classificadas como elementos
intercalados curtos. Uma vez inseridos em locais especificos do cromossomo, a maioria dos elementos Alu ndo esta sujeita a perda
ou rearranjo, caracterizando-se como marcadores genéticos estaveis. Este trabalho objetiva analisar as diferentes freqiiéncias de
insercdo de elementos Alu em povos nativos sul-americanos, verificar seu polimorfismo e compara-los com outros povos. Para
isso, estdo sendo estudadas as tribos brasileiras Gavido (nimero amostral 26), Surui (23), Wai Wai (23), Xavante (30), Zor6 (28)
e Cinta Larga (31), além de populagdes Eskimo e Chukchi da Sibéria e uma populacéo atabasca (Na-Déné). Os locos, analisados
através da técnica de PCR, sdo TPA, PV, APO, ACE, FXIII, DI, A25, 3.23, 4.75, 4.32, 4.65. Os resultados de freqiiéncia de
insercdo foram analisados pelo método de neighbor joining, utilizando-se matrizes de distancia de Nei (1979) e de maxima
verossimilhanca. Os resultados obtidos até 0 momento mostram o agrupamento das tribos Cinta Larga, Surui, Zor6 e Gavido,
todos do grupo lingtiistico Tupi-Mondé, indicando concordancia entre os dados genéticos e linglisticos. Para os 11 locos
analisados verificou-se, entre as tribos brasileiras, altas freqiiéncias da insercdo nos locos APO e 4.75 e baixas frequéncias para
4.32, 4.65 3 A25, os demais apresentando freqliéncias intermediarias. A comparagdo das tribos brasileiras com as siberianas
envolveu oito locos, dos quais APO e FXIII apresentaram as maiores freqiéncias de inser¢do. Incluindo os atabascos, a analise
envolve cinco locos, sendo a maior freqliéncia de inser¢do observada no loco FXIII. Outro resultado interessante é o de que os
Chukchi e Eskimo agrupam-se entre si e de maneira bem préxima as tribos americanas, indicando que exista uma proximidade
genética entre essas populacdes. Considerando apenas os cinco locos comuns a todas as tribos, os Na-Déné inserem-se junto as
tribos brasileiras. Finaciamento: PRONEX, FINEP, CNPq, CAPES, FAPERGS
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