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ADAO E EVA NOS NOSSOS GENES

Somos todos irmdos! Esta frase pacifista ilustra uma realidade genética:

tomos nds descendemos de ancestrais comuns. Addo, o pai de todos os
pais, e Eva, a mde de todas as mades, estdo marcados em nossos genes.
No entanto, eles nem precisam de se ter conhecido, pois ninguém disse
que descendemos de um tnico casal, muito menos que eles eram os tinicos
seres humanos vivos. Novas estimativas sobre quando viveram estes nossos
antepassados ilustres langam novas luzes sobre a evolu¢do humana.

odo tem dois pais; os seus pais tém, cada um, dois pais; os
Jseus avos também. Quando retornamos 1 geragdes para trds,
encontramos 2" antepassados do Jodo. Nuns miseros 1000 anos,
0 Jodo tem mais antepassados do que toda a populagdo atual da
Terra. Alguma coisa seriamente errada tem de haver neste argu-
mento. A resposta é simples: muitos caminhos levam a mesma
pessoa. Ou seja, por vezes o avO materno da avé paterna da mée
também é o pai de algum outro antepassado. E ndo precisa se-
quer de ser da mesma geragao, pois este conceito ndo é rigido.

Se considerarmos também a Maria, que nem conhece o Jodo,
o raciocinio é parecido. Mas ha um ingrediente a mais: quando
recuamos no tempo, mais e mais antepassados da Maria serdo
também antepassados do Jodo. Um, ou alguns deles, é conhe-
cido como MRCA (antepassado comum mais recente, na sigla
em inglés). Para dois irm&os, os MRCAs s&o o pai e a mée. Para
primos, os avés. Para quaisquer duas pessoas, existe um MRCA,
caso contrdrio teriamos a indica¢do de que a linhagem humana
foi criada duas vezes, o que néo parece ter sido o caso. (De facto,
também hd um antepassado comum entre um dono e o seu cdo,
mas isto fica para outra crénica.)

Populagdes inteiras podem ter um MRCA, mas neste caso
é muito dificil encontrar toda a linhagem passada. O que po-
demos fazer é estimar o tempo em que este ancestral existiu.

E agora que a situagdo fica mais interessante. O nosso ADN é

N

consitituido por 23 pares de cromossomas. Destes, 22 sdo conhe-
cidos como autossomas e um par é formado pelos cromossomas
sexuais. Cada um dos elementos dos autossomas é idéntico na
sua estrutura (ndo necessariamente no seu contetido), assim
como dois livros com o mesmo niimero de paginas e capitulos,
mas um sobre fisica e outro sobre biologia. No entanto, o par
sexual pode ser bastante distinto. As mulheres tém dois cromos-
somas X, enquanto os homens tém um X e Y. (O nome deriva da
sua forma aproximada.) Os tinicos cromossomas que recebemos
na integra dos nossos pais sdo os sexuais. Os outros, antes da
divisdo celular, sofrem um processo conhecido como cross-over,
que faz com que recebamos do nosso pai autossomas que tém
origem parcialmente na nossa avé paterna e parcialmente no
nosso avo paterno. No entanto, cada homem tem um cromosso-
ma Y que recebeu integralmente do seu pai, e portanto do seu
av0 paterno, e do pai deste, formando o que é conhecido como
a patrilineagem.

Cada um dos dois cromossomas X de uma mulher pode ter
vindo do pai ou da mée. Desta forma ele ndo permite reconstruir
a matrilineagem. No entanto, todas as nossas células tém uma pe-
quena organela, conhecida como mitoncondria, que possui um
DNA préprio (provavelmente resquicio de uma existéncia au-
ténoma no passado), chamado DNAmt. Recebemo-las todas da

nossa mée. Desta forma, podemos reconstruir a matrilineagem.
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Porém, tanto o cromossoma Y, passado de pai para filho,
como 0 DANmt, passado de mée para filhos, ndo sdo necessa-
riamente iguais nas duas gera¢des. Um processo fundamental
para toda a vida tal como a conhecemos é a mutagéo: a possibi-
lidade de um trecho do ADN sofrer uma alteracdo. Esta ocorre
numa taxa pequena, da ordem de 1 alteragdo por cada milhdo
de unidades do ADN (chamadas bases) na comparagao entre pai
e filho. No entanto, supondo esta taxa constante e medindo o
niimero de alteragdes entre o cromossoma Y de duas pessoas,
podemos estimar quando viveu o seu antepassado comum por
parte de pai. O mesmo ocorre com a linhagem materna.

E importante realcar que a estimativa depende crucialmen-
te de conhecermos a velocidade com que as mutagdes ocorrem.
Muitas causas, incluindo a espécie, a exposigdo a raios solares,
agentes quimicos, etc,, podem fazé-la variar. Para termos uma
boa estimativa, procuramos pedagos do ADN que em condi¢Ges
de laboratério tenham taxas aproximadamente constantes. Em
geral, isto se encontra nas partes do ADN que ndo codificam
proteinas (e cuja fungdo néo é de todo compreendida).

Juntando as ideias acima, podemos estimar a época passada
em que viveu o nosso antepassado materno e aquela em que vi-
veu 0 nosso pai comum. O hipotético antepassado masculino é
conhecido como o "Ad&o do cromossoma Y', enquanto a grande
mae de todos nés é a "Eva mitocondrial".

E evidente que a terminologia associada evoca imagens bi-
blicas, como se houvesse um casal humano original do qual
todos descendemos. Nem por isso. Ndo hd grande evidéncia
de que Ad&o e Eva se tenham conhecido. De facto, as esti-
mativas de hd quanto tempo cada um destes nossos (meu e
do leitor) antepassados existiu sdo bastante dispares: cerca de
100.000 anos para o Ad&o; 300 milénios para Eva. Tamanha
discrepancia era explicada por uma maior pressdo da selegdo
natural sobre os homens, fazendo com que a evolugéo seja
mais rdpida no cromossoma Y do que no DNAmt (hd mais
homens sem filhos, hd mais homens com muitos filhos, ape-
sar de — como consequéncia da populag¢do humana ser dividi-
da quase meio a meio — a média de filhos tanto para homens
como para mulheres ser aproximadamente a mesma).

Um novo trabalho, envolvendo 11 investigadores nos Esta-
dos Unidos e em Franga, vem no entanto desafiar estas ideias [1].
As novas estimativas, usando relégios moleculares aperfeigoa-
dos, indicam uma sobreposic¢do dos intervalos em que possivel-

mente Addo e Eva existiram. Desta forma, a conclusdo é a de
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Figura 1: Seis pontos num grafico representando seis diferentes individuos; a sua distan-
cia euclideana (ou seja, aquela medida com uma régua) representa a sua distancia de
Hamming (o ndmero de diferencas nas sequéncias de ADN). Agrupando-os por proxi-
midade, chegamos ao cladograma a direita. Inicialmente juntamos b com c e d com €;a
seguir; o resultante desta Ultima jun¢do com f e assim por diante até obtermos o MRCA.
Fonte:Wikimedia Commons.

que, afinal, as pressdes de sele¢do natural sobre homens e mu-
lheres néo sdo tdo distintas assim. Addo deve ter existido entre
120 e 156 mil anos atrds e Eva entre 99 e 148 mil anos. Conside-
rando o tempo médio de vida humana, ¢ facil ver que mesmo
assim a probabilidade de eles se terem conhecido é microscépi-
ca — lembrem-se de que ainda n&o havia Facebook, nem com-
panhias aéreas; o nimero de conhecidos de cada ser humano
pré-histérico era diminuto; além do mais, e por outras razdes,
podemos ter uma razodvel certeza de que a populagdo humana
nunca foi de apenas duas pessoas.

Como foi feito este trabalho: inicialmente colheu-se amos-
tra de ADN de nove populagdes humanas "primitivas” (que
estiveram em isolamento até recentemente, ndo tendo ainda o
seu ADN se misturado significativamente com os de outras po-
pulacdes). Além disso, foi necessdrio fazer uma estimativa do
rel6gio molecular. Como em ciéncia dificilmente uma drea do
conhecimento vive sozinha, estimativas arqueolégicas foram
usadas para as populagoes das Ameéricas. Estima-se, e confia-se
com base em fortes evidéncias, que a migragdo da Asia para as
Américas comegou hd cerca de 15 mil anos e seguiu um répido
caminho costeiro. Desta forma, a divergéncia genética encon-
trada entre os amerindios permitiu estimar a taxa de mutagao.
Usando o mesmo valor para toda a humanidade, os nimeros
acima foram concluidos.

E importante notar que se a estimativa da primeira coloni-
za¢do humana das Ameéricas estiver errada, entdo mudam as
estimativas de ancestralidade de Adao e Eva, mas ndo o facto de
que estes intervalos tém uma boa concordancia.

Por trds de toda esta andlise hd muita matemadtica.
Um primeiro ponto importante é perceber como, a par-

tir dos dados brutos, é possivel construir a drvore evolutiva
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Figura 2: Cladograma obtido para os 69 individuos do sexo masculino de nove populagdes distintas investigadas. Note que ao escolher trés individuos quaisquer e considerando
que a distancia entre eles é dada pelo tempo que as suas linhagens divergiram, entdo estes estdo nos vértices de um tridngulo isdsceles. Figura gentilmente cedida pelos autores

do artigo, em particular G. D. Poznik.

(cladograma). Quando comparamos duas sequéncias (como as
de ADN), a sua distancia é medida pela quantidade de pontos
ndo idénticos. Isto é conhecido como métrica de Hamming.
No entanto, para construir o cladograma, é preciso converter
estes dados no que é conhecido como uma ultramétrica, uma
forma de medir distancias onde todo o tridngulo é isdsceles.
Nao h4 uma maneira tinica de converter uma na outra, e um
exercicio cldssico em evolugado é mostrar como os algoritmos de
conversao sdo sensiveis aos dados (incluir ou excluir uma infor-
macéo pode mudar completamente o resultado). E importante
lembrar que existe uma tinica drvore da vida correta, o proble-
ma é saber qual é. Veja a figura 1 para uma exemplificagdo e
a figura 2 para os resultados obtidos nos grupos pesquisados.
Uma outra drea importante da matemadtica profundamente

relacionada com esta andlise é a da teoria da coalescéncia, um

N

ramo da probabilidade particularmente ttil em genética popu-
lacional e biologia evolutiva. Esta foi criada hd poucas décadas
e continua com desenvolvimento ativo. O seu objetivo é estimar
0 quanto é preciso andar para trds no tempo de forma a que a
populagdo coalesga (se junte) num tinico individuo. Quando a se-
lecdo natural tem um papel importante, isto é particularmente

dificil de se calcular.
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