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Arqueogenética

Carolina Padilha
Tiago Ferraz
André Strauss

O estudo do DNA antigo (aDNA) é uma 4rea que vem crescendo
nos ultimos anos, acompanhando o desenvolvimento das tecnologias
de sequenciamento de material genético e processamento de dados. O
crescimento dessa drea permite uma maior investiga¢do sobre populagdes
antigas a partir de um novo foco, o qual pode trazer mais informagées a
respeito dos processos migratérios, evolutivos e até mesmo culturais nos quais
esses grupos estavam inseridos. O 0sso petroso e os dentes dos individuos
sao as fontes mais procuradas para a obten¢do destas informagdes, por
mostrarem melhor conservagio do DNA. Porém, dependendo das condi¢oes
do ambiente e conservacio do material, é possivel também extrair DNA a
partir de outras fontes.

O estado de conservagdo do material genético é dificil de prever, uma
vez que é afetado por vérios fatores. Dentre eles, hd: o tempo, 0 ambiente e
o cuidado durante o processo de escavagdo. Quanto mais antiga a amostra,
menos conservado sera o seu DNA. Expostos as condigoes mais favoraveis
possiveis, como as de gelo e permafrost, os fragmentos de DNA mais antigos
encontrados possuem por volta de dois milhdes de anos. O principal
fator que guiara a qualidade da preservacdo do aDNA ¢ o ambiente de



deposigio. Processos funerarios, por exemplo, podem impactar a qualidade
do material. As propriedades quimicas das substancias em contato com o
DNA, o microclima do sitio e a presen¢a de contaminantes como bactérias,
virus, fungos e plantas influenciam a qualidade da amostra, mas nao de
forma linear. O processo de escavagdo pode também afetar a qualidade de
preservagio do DNA, caso o material seja manuseado de forma inadequada.
As condicbes de conservagio irdo determinar o tamanho dos fragmentos,
afetando a qualidade do sequenciamento genético que serd realizado e as
possiveis andlises futuras.

Diferente do DNA contemporaneo, o aDNA ¢ altamente danificado
e fragmentado, caracteristicas que possibilitam a autenticagdo do material
sequenciado como antigo. Tais condigbes de conservagao sio resultado da
instabilidade das moléculas de DNA e da auséncia de mecanismos de reparo
celular consequente do inicio do processo de autofagia. A presenca destes
pequenos fragmentos aponta a idade do material genético, pelo acumulo
de danos nio reparados. A depurinagio € outra alteragdo indicativa da
idade do DNA analisado, marcada pela incorporagdo de padrées incorretos,
particularmente no final das sequéncias. A auséncia de mecanismos de
reparo do DNA, ap6s a morte celular, permite a permanéncia desses erros de
incorporagao gerados pela depurinagdo que, em outras situagdes, poderiam
ser removidos. Assim, esses tragos caracteristicos do processo de degradacao
do DNA, com o tempo, sdo utilizados como autenticadores do material
genético antigo, adicionando confiabilidade as andlises.

Antes dos “marcadores de antiguidade” serem descobertos, a
confiabilidade do material genético sequenciado era muitas das vezes posta
em debate, uma vez que ndo havia como diferenciar uma contaminagao
moderna de uma sequéncia de material antigo. As anélises arqueogenéticas
passaram a ter mais relevancia e poder de andlise ap6s o surgimento de
métodos comprobatdrios de sua veracidade. A contaminagao continua sendo
um grande problema na drea, devido a pequena quantidade amostral e ao
alto grau de degradagio. Porém, protocolos bioinformaticos e laboratoriais
sio implementados para evitar a0 méximo interferéncias na andlise.

As possibilidades de andlises arqueogenéticas acabam restritas pelo
tamanho amostral, ndo s6 pelo nimero de individuos presentes no registro
arqueoldgico, mas também pelo tamanho do préprio DNA. Por conta das
condicdes de preservacdo do material, obter o genoma completo de um
individuo a partir de amostras de aDNA ¢ mais complicado, limitando muitas
das vezes a andlise a somente alguns genes ou alelos. Mesmo assim, apesar
de ndo ser preservada toda a informacgdo genética dos individuos, o DNA
obtido ainda permite fazer diversas andlises, por exemplo, a investigagdo de
padrées de dispersdao humana, afinidade bioldgica e relagao de parentesco
entre esses individuos.

Estudos dos movimentos de dispersio e migragdo no ambito da
Arqueologia do Povoamento beneficiam-se da anélise arqueogenética para
avaliar a proximidade entre grupos. A transmissdo de elementos culturais
através do contato interpessoal é uma das ferramentas possiveis para estudar
processos de povoamento, porém, nem sempre, a passagem destes elementos
estd associada & movimentagdo de pessoas e relagdes interpopulacionais,
mas pode estar vinculada a processos de difusao do conhecimento. A
arqueogenética auxiliaria a distinguir situagdes nas quais a presenca de
elementos culturais estd vinculada ao contato entre povos ou & perpetuacio
de uma mesma populagao em diversas localidades.

Uma andlise similar foi feita ao investigar o surgimento da agricultura na
Europa durante o comego do Neolitico. Por muito tempo, acreditou-se que
a prética do cultivo poderia ter surgido na Europa ou ter sido transmitida as
populagdes de cagadores-coletores que jd habitavam a regido milhares de anos
antes do presente. No entanto, a afinidade genética dos povos agricultores
deste periodo mostra-se mais similar as populacdes da Anatélia, que
migraram até a Europa. As duas populagdes se mantiveram geneticamente
distintas por pelo menos 3 mil anos apés a chegada dos povos agricultores,
com baixa miscigenagao. A arqueogenética auxilia a identificar populagoes,
possibilitando nao sé tragar rotas de povoamento, mas também inferir
relacoes de proximidade entre os grupos.

Ao longo dos processos migratérios, em situagdes de isolamento
reprodutivo, as populagdes passam a se diferenciar umas das outras,



acumulando diferentes mutagoes em seu DNA. Tais altera¢ées informam
um pouco sobre o passado do grupo, sobre quem foram seus ancestrais e a
quanto tempo se separaram de outros povos. O material genético conta essa
informagao por relacdes de similaridade: grupos mais préximos tendem a
ter mais mutag6es em comum, pois compartilham uma populagao ancestral
comum mais recente. Um maior numero de mutag6es acumuladas apontam
para uma cronologia maior pertencente aquele grupo, que possufa mais
tempo para fixar alelos diferentes na populagao. Observamos, assim, que as
populagdes mais diversas geneticamente se encontram na Africa, continente
de origem da espécie humana. Por ser marcada por uma longa ocupagio,
as populagoes das regides africanas vém se diferenciando ao longo tempo;
caracteristica que € visivel no DNA.

As demais populagdes humanas derivam das populagdes africanas
ancestrais e, portanto, grande parte da diversidade genética presente nos
outros continentes estd contida na diversidade africana. Ao longo dos
processos migratorios, a variabilidade genética das populagdes diminuiu de
forma compativel ao tamanho do grupo que se separaram. Por exemplo, caso
uma populacio (X) se divida em duas (A e B) de igual tamanho, a diversidade
genética encontrada paraa populagdo A serd proxima de X/2, assim como para
B. Por conta também deste fend6meno, o continente com menor diversidade
genética € o continente americano, o qual foi povoado a menos tempo. Neste
caso, estuda-se que a populagdo que chegou até a Beringia ja havia passado
por diversas situagdes de gargalo populacional, reduzindo a sua variabilidade.
Como consequéncia, 0s povos nativos americanos acabaram por ficar contidos
dentro desse conjunto genético através dos diferentes processos migratorios.
As mutagoes acumuladas posteriormente acrescentaram na diversidade e
permitiram a distingao entre os grupos indigenas atuais. Compreendendo a
variabilidade genética entre os grupos, pdde-se pensar no estudo de afinidade
biolégica interpopulacional arqueogenético.

Grupos com maior proximidade genética sao aqueles com menor
nimero de mutagoes desde o seu ultimo ancestral comum, indicando um
periodo de divergéncia mais recente. Analisar as relagdes desta forma deixa
pouco espago para a subjetividade, considerando um grande nimero de

alelos, inferéncias de afinidade se tornam mais precisas pois a possibilidade
de tantas mutagdes iguais se acumularem em populagdes distintas é quase
nula. Em contrapartida, fen6tipos possuem mais espago para a homoplasia
e interferéncia ambiental, podendo nem sempre refletir histéria evolutiva.
O crescente potencial da anélise arqueogenética para entender as relagoes
de afinidade bioldgica nao tem sido usado somente para compreender as
popula¢des humanas mas também outras espécies de homininios.

Em duas espécies distintas de homininios nao sapiens foi encontrado
DNA em estado passivel de extragao e sequenciamento, 0s neandertais e os
denisovanos. Além de questoes cronoldgicas permitirem a obtengao de DNA
viavel, as condi¢oes de deposi¢do das amostras (temperatura, composi¢ao
do solo, presenca de oxigénio, etc.) permitiram preservagao suficiente
para o sequenciamento. Andlises autossomicas indicam que neandertais e
denisovanos sio mais proximos entre si do que com humanos modernos e o
ultimo ancestral comum destes grupos com a nossa espécie esteve vivo ~550
mil anos antes do presente (AP). Miscigenagao entre as trés espécies foram
identificadas através do DNA enddgeno, porém somente em individuos nao
africanos, uma vez que esse processo ocorreu apos a saida do ser humano
da Africa. A introgressdo interespecifica gera uma assinatura genética
detectavel, a qual, a partir dela, estima-se que houve quatro momentos
de mistura entre Homo sapiens e denisovanos e trés entre Homo sapiens e
Homo neanderthalensis. A presenga de hibridagdo inicialmente ndo havia
sido identificada pela arqueogenética pois as andlises realizadas focaram
somente no DNA mitocondrial (DNAmt).

O DNA mitocondrial ¢ um material genético de hereditariedade materna
e, por isso, um marcador uniparental. Ele possui uma estrutura molecular
pequena, haploide e circular. Seu formato e sua abundéncia confere maior
estabilidade, fazendo com que se tenha elevada preservagao. Apesar de
possuir um pequeno numero de genes compondo o genoma mitocondrial,
ele estd presente em grande numero de cépias por células. A informagao
transmitida pelo DNAmt é parcial, nao contempla a linhagem paterna ou
permite crossing over. A heranga materna associada a0 DNAmt estd associada
a formagao dos haplogrupos, que agrupam individuos com polimorfismos



semelhantes no DNAmt como parte de um conjunto comum com maior
similaridade evolutiva. A anélise de haplogrupos também pode ser feita a
partir de outra fonte de DNA uniparental, o cromossomo Y. O estudo de
dispersio e filogenia entre os haplogrupos ¢ uma ferramenta importante no
estudo da evolucio humana. Apesar de muito utilizado, o DNA uniparental
possui menor poder estatistico e de resolucédo do que o DNA autossomico,
o qual provém da recombinagio genética dos dois genitores e proporciona
dados populacionais mais amplos.

A partir da anélise de DNA nuclear, foi possivel identificar a presenca
de hibridagdo na linhagem Homo, que antes ndo havia sido identificada
pelo DNAmt. A presenga do crossing over faz com que os cromossomos
de cada individuo sejam como “mosaicos” formados de fragmentos do
material genético de seus antepassados e, ao investigar cada parcela da
sequéncia, pode-se compreender um pouco sobre o passado genético desses
ancestrais. Ademais, o nucleo apresenta em torno de 3 bilhoes de pares de
base (préximo a 27 mil genes), contrastando com os aproximadamente 17
mil pares de base (37 genes) do DNAmt, carregando significativa porgao
da hereditariedade do individuo e contendo maior resolugdo para estudar a
histéria genética devido ao seu tamanho total. Uma limitagao da andlise com
esse material é a qualidade de preservagdo e posterior sequenciamento. Isso
porque cada célula do organismo apresenta somente duas copias por DNA
autossdmico. A reduzida cobertura dos fragmentos de DNA em relagao ao
total dos cromossomos afeta o grau de confianca da analise. Atualmente,
ambas as ferramentas sio utilizadas para o estudo genético, de acordo com
o objetivo de pesquisa estabelecido e a conservagio do material encontrado.

Uma utilizacio comum para marcadores uniparentais, como o DNAmte
o cromossomo Y, é em estudos sobre praticas funerarias de uma determinada
populacio. Com estes dados, é possivel determinar o sexo biolégico dos
individuos e inferir relagoes de parentesco. As informagoes extraidas sio
muitas das vezes utilizadas para confirmar a designagio de sexo, identificar
padrdes de género em rituais funerdrios e se a percepgdo de parentesco
genético é transmitida também dentro da légica dos sepultamentos.

O sepultamento triplo de Dolni Vestonice na Reptblica Checa, datado por
volta de 31 mil anos atras, contou com informagoes genéticas imprescindiveis

para a interpretacéo arqueolégica do contexto funerério. Foram encontrados
trés individuos lado a lado (DV13, DV15, DV14), dois foram identificados
como homens e DV15 houve conflito sobre a determinagao do sexo biolégico
por conta de uma condigio patoldgica que afetava os ossos. Devido ao
posicionamento dos corpos e a possibilidade de DV1s ser uma mulher, as
hipéteses levantadas sobre o contexto funerdrio incluiu a morte no parto
e uma possivel situagdo de triangulo amoroso. Porém, a andlise de dados
gendmicos identificou os trés individuos como homens, descartando parte
das interpretagdes arqueoldgicas anteriores, mas criando espago para novas
interpretacdes. A andlise de DNA traz uma nova resolugdo a determinagio
do sexo bioldgico e, desta forma, permite adicional andlise de diferencas de
géneros a partir do contexto funerdrio.

O estudo da organizagdo social dos grupos também pode ser beneficiado
pela obtengio de informagdes genéticas. Com informagdes sobre afinidade
genética e a possibilidade de pertencimento dos individuos a uma mesma
familia, pode-se buscar diferengas em contextos funerdrios entre nicleos
familiares. Ademais, pode-se relacionar os processos de migragdo com os
sepultamentos encontrados, como o tratamento a estrangeiros ou uma
caracterizagao matrilocal/patrilocal.

Junto aos sepultamentos, ou até mesmo longe, podemos encontrar aDNA
de outras origens que ainda fazem parte da arqueogenética e contribuem
para a compreensdo do contexto arqueologico que estd sendo investigado. O
material genético de diversas fontes pode ser sequenciado, como o de animais,
plantas e bactérias. Cada fonte de estudo se desdobra em uma subdrea de
pesquisa da disciplina. A arqueobotanica, por exemplo, faz grande uso do
aDNA para compreender os momentos de domesticacio de plantas, além
de seu ponto de origem e rotas de dispersao.

O estudo dos patdgenos utiliza da arqueogenética para caracterizar os
microrganismos encontrados juntos aos vestigios arqueoldgicos. Alteraces
morfolégicas consequentes de doengas podem, por vezes, deixar incerteza
sobre o diagndstico ou a variedade da infecgdo. Dentro desse contexto, o
aDNA ¢ uma ferramenta muito precisa nao somente para o diagndstico,
mas também para entender uma possivel variabilidade do clado de
microrganismos, o que pode ser relacionado com as questdes geogréficas,



migratérias ou de susceptibilidade (pendente a adaptagdo). Apesar de
suas potencialidades e diversidade de aplicagdes dentro da arqueologia, a
interpretagdo arqueogenética enfrenta algumas criticas. Uma das maiores
delas vem associada a determinagdo de datas, mais precisamente pelo uso
do relégio molecular.

O conceito do relégio molecular advém da biologia evolutiva e diz
respeito 4 constancia na taxa de evolugio molecular ao longo do tempo.
Assim, mudancas evolutivas ocorrem em ritmo constante e o nimero de
diferencas entre duas espécies mede hd quanto tempo esteve seu tiltimo
ancestral comum. Desta forma, quanto mais diferengas entre as duas espécies,
mais antigo é seu ultimo ancestral comum. A partir do pressuposto da
constancia na velocidade do acumulo de mutagdes, inferéncias temporais
sobre 0 DNA sequenciado tém sido feitas. Para o célculo preciso, a calibragdo
do relégio molecular deve ser feita adequadamente, fornecendo uma base
de dados ampla o suficiente para andlise e utilizando os parametros de
referéncia adequados. Quanto mais bem calibrado o algoritmo utilizado,
maior confiabilidade terdo as datacdes obtidas a partir dele. Ao lado de
outros métodos de datagdes, a estimativa de idade de olho na diversidade
genética se insere mais como uma possibilidade no esforco de contextualizar
os remanescentes arqueolégicos.

A arqueogenética insere-se na Arqueologia como uma poderosa
ferramenta, de trabalhosa interpretagdo, para entender os processos
evolutivos e hereditirios dos organismos que passaram pela Terra. A partir
das semelhancas e diferengas entre as sequéncias e, por consequéncia, dos
individuos, é possivel identificar as mudangas que foram ocorrendo ao longo
do tempo e, em alguns casos, relaciond-las com grupos especificos. Com a
vantagem de apresentar modificagdes precisas, estudos genéticos apresentam
menor margem para interpretacdes a respeito do grau de similaridade
amostral. Apesar disso, compreender a histéria dos grupos antigos ¢ uma
atividade que exige um olhar amplo sobre diferentes abordagens de estudo,
para além da capacidade de extrair explicagdes mais parcimoniosas dos
eventos.
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