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A hipotese mais difundida e aceita sobre o povoamento do continente Americano pelo Homo sapiens moderno é que
as migragBes ocorreram através da Beringia (istmo que ligava Asia e América durante o Pleistoceno). Ha varios
estudos a respeito da idade aproximada dessas migragdes e, com isso, quantas foram elas. Trabalhos recentes com o
DNA mitocondrial sustentam a hip6tese de uma Gnica e antiga entrada no continente que teria ocorrido em torno de
20 mil anos atrés. Na América sdo encontrados quatro grandes haplogrupos mitocondriais (A, B, C e D)
determinados através da analise das seqliéncias das mitocdndrias de nativos americanos. Analisando separadamente
cada um dos haplogrupos para se obter sua diversidade, pode-se chegar a uma estimativa de tempo da migracdo para
a América, uma vez que a taxa evolutiva do mtDNA é estimavel. Um primeiro estudo da regido codificadora foi
realizado analisando-se 8 mil pares de base (kb) (aproximadamente metade do genoma mitocondrial), onde se obteve
uma estimativa para o povoamento de aproximadamente ~18.000 anos, com um intervalo de confianca relativamente
estreito. O objetivo deste trabalho é que, com o seqlienciamento do genoma completo da mitocondria, seja possivel
reduzir ainda mais esse intervalo, melhorando a estimativa da idade da migracdo. Até agora, j& temos cerca de 7, 5kb
em comum sequenciados e 2.431 desses analisados em 15 individuos. A analise sera estendida a mais trés individuos
cujos seqlienciamentos estdo sendo realizados, e também a outros que ja constam na literatura. As diversidades até
agora encontradas sao 0, 0823% para o haplogrupo A (n=3); 0, 0494% para o0 B (n=5); auséncia de variacdo parao C
(n=3); e 0, 0206% para 0 D (n=4). Essas diferencas ndo sdo estatisticamente significantes, mas esses valores ainda
sdo preliminares, com o aumento no ndmero de sitios e individuos analisados teremos maior confiabilidade nos
dados. (CNPg-Proj. Integrado).
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