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trechos de DNA que se duplicam e
podem se espalhar por todo o ge-
noma — no genoma humano eles
sa0 70% do material genético. “O
elemento mais comum no genoma
humano € o elemento Alu. Se um
explorador de outra galdxia chegas-
se a Terra e seqlienciasse o genoma
humano, encontraria o elemento
Alu e teria de concluir que isso é o
que nos faz humanos.”

Mas mesmo que o genoma de
animais pareca inflado em compa-
ragao ao das bactérias, estudos sobre
aevolugdo da arquitetura gendmica
indicam que o genoma dos mami-
feros vem diminuindo ao longo do
tempo. Ha 100 milhdes de anos, o
genoma médio de um mamifero
tinha 6 bilhoes de pares de bases. O
genoma humano atual tem metade
disso. “Se economizadssemos e fizés-
semos o seqiienciamento somente
daqui a 15 milhdes de anos, nosso
genoma teria um terco do tamanho”,
afirmou. Para explicar esse fendme-
no é preciso recorrer a geologia, a
histéria do planeta. No limite entre
os periodos Cretédceo e Tercidrio se
extinguiram os dinossauros e co-
megou a era dos mamiferos, que se
tornaram bem maiores do que seus
ancestrais. O Eoceno, em seguida,
trouxe um periodo mais quente no
qual, segundo Lynch, havia plantas
até nas regides polares e os mami-
feros se disseminaram por todo o
planeta. Vem dai a hipdtese para ex-
plicar o encolhimento dos genomas
nos ultimos 40 milhdes de anos: as
populagdes se tornaram maiores e
a selecao natural, em conseqiiéncia,
mais eficiente. “Acho isso muito in-
teressante, pois pensamos na paleon-
tologia e na evolugao do genoma co-
mo dreas completamente diferentes
no campo da biologia evolutiva. Ha
razdes para que as relacionemos.”

Para Lynch, a selegao natural ¢ um
mecanismo evolutivo importante.
Mas é sobretudo o acaso —na forma
de mutacoes genéticas e mortandade
causada por catdstrofes ambientais,
por exemplo — que determina a com-
plexidade do genoma. “Resumindo,
o ambiente genético populacional
das espécies realmente dita que tipo
de evolugio pode ou nao ocorrer.” E
a capacidade da sele¢ao natural de
tirar vantagem das diferentes arqui-
teturas gendmicas que dd origem ao
processo evolutivo. [
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Alan Templeton

Bidlogo evolucionista afirma que o homem deixou a Africa

trés vezes, a primeira delas hd quase 2 milhdes de anos

MARCOS PIVETTA

Costuma-se afirmar que o momento-
chave do surgimento dos humanos
ocorreu ha cerca de 100 mil anos,
quando apareceram 0s tragos ana-
témicos comumente associados ao
homem moderno. Em sua primei-
ra palestra dentro da programacao
cultural paralela @ mostra Revolugio
genodmica, proferida no dia 29 de
marco (ver reportagem sobre a se-
gunda palestra na pdgina 19), o bié-
logo evolucionista Alan Templeton,
da Universidade Washington, em
Saint Louis, Missouri, refutou essa
idéia amplamente difundida e disse
que O processo teve origens mui-
to mais remotas. “Se analisarmos
somente algumas caracteristicas

anatémicas modernas (surgidas
hd 100 mil anos), veremos que elas
sdo relativamente triviais quando
comparadas ao que estava ocorren-
do muito tempo antes”, opinou o
especialista em genética evolutiva
e de populagdes. Para ele, o verda-
deiro nascimento do homem se deu
aproximadamente 1,9 milhdo de
anos atras.

Nesse ponto da histéria evo-
lutiva, argumentou Templeton,
afloraram as diferencas que mar-
caram a divisao entre os homens e
0s outros primatas, como os chim-
panzés e gorilas. Os hominideos
experimentaram entao uma série
de mudangas capitais, segundo o

Templeton:

o verdadeiro
nascimento
do homem

se deu ha

1,9 milhdo de
anos, muito
antes do que

se pensa
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pesquisador: passaram a ocupar no-
vas dreas geograficas; estabeleceram
pela primeira vez uma estrutura
social avancada; seu cérebro exibiu
os indicios primordiais de aumento
de tamanho (e essa caracteristica
passou a ser importante no meca-
nismo de sele¢ao natural); sua face e
amandibula comegaram a diminuir,
evidenciando o surgimento de fer-
ramentas que os teriam auxiliado na
tarefa de arrumar comida.

Templeton questionou algumas
conclusdes normalmente tiradas
por estudiosos do momento em que
os ancestrais do homem moderno
deixaram a Africa. Nao refutou de
forma alguma a famosa hipétese
Out of Africa, mas fez uma interpre-
tacao alternativa a visio dominante
sobre o tema. Segundo o pesqui-
sador, os hominideos primordiais
abandonaram trés vezes a Africa
em direcao a Eurdsia — a primeira
hé cerca de 1,9 milhao de anos, a
segunda ha 650 mil anos e a terceira
hd 130 mil anos — e em nenhuma
dessas migra¢des promoveram o
exterminio das popula¢des do con-
tinente em que se instalaram. “A
nog¢ao mais difundida é a de que os
africanos acabaram com todos os
eurasianos’, comentou. “Mas essa
teoria da eliminacdo ¢é falsa.” Afir-
mou também que, desde a migracdo
inicial, as popula¢des de homini-
deos dos dois continentes trocaram
constantemente material genético,
ou seja, tiveram contatos sexuais e
se reproduziram.

Para o pesquisador, todos os
humanos vivos descendem de uma
unica linhagem evolutiva que se
desenvolveu como uma unidade
coesa por pelo menos 1,5 milhdo
de anos devido a troca de genes e a
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expansao populacional por meio do

acasalamento. “Nao hd racas biol6gi-
cas entre os humanos”, afirmou. “As

populacdes humanas atuais apre-
sentam diferengas genéticas, mas elas

sao pequenas quando confrontadas

com as encontradas em outras espé-
cies de grandes mamiferos e refletem

primariamente a sua distancia geo-
gréifica” Ele também questionou a

taxonomia tradicional que classifica

diferentes formas de hominideos

(casos do Homo erectus e do Homo

ergaster, ou do préprio Homo sapiens

e 0 Homo neanderthalensis) como

espécies distintas. Para o pesquisa-
dor, as distingoes entre essas espé-
cies eram minimas e deve ter havi-
do troca de genes (relagdes sexuais

que geraram descendentes) entre os

membros dessas populagoes.

Genes como fosseis

Em sua apresentacdo, Templeton
falou sobre a evolu¢ao humana nos
ultimos 2 milhGes de anos a partir
do ponto de vista de um biélogo
com formacdo na drea de estatis-
tica. Para amparar suas teses, usou
dados publicados em estudos de
sua prépria autoria e em trabalhos
escritos por outros especialistas em
genética de popula¢oes. Em menor
escala, recorreu também a informa-
¢oes arqueoldgicas e paleontoldgicas.
Em sua argumentagao, empregou a
genética molecular como uma das
ferramentas essenciais na tarefa de
reconstruir o passado da espécie hu-
mana. “Os genes podem ser vistos
como fésseis”, afirmou. “O DNA de
uma gerag¢do é uma copia do DNA
de geragdes passadas.” Uma cépia
com erros, com modificagdes, as tais
de mutagoes, mas, ainda assim, uma
cdpia com informagoes importan-
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tes sobre a nossa historia evolutiva.
“Se voltarmos no tempo, veremos
que todas as copias de DNA dos
bilhoes de pessoas que existem hoje,
mais cedo ou mais tarde, derivaram
de uma tnica molécula que existiu
no passado’, disse Templeton.

Reconstruir o passado dessa for-
ma é possivel porque os geneticistas
estudam um processo denominado
coalescéncia, que é a observagao
da replicagao do DNA a partir do
presente em direcao ao passado. Se-
gundo essa teoria, todas as variagdes
de um gene (seus diversos alelos)
ou de segmento de DNA encon-
trados no homem atual derivam,
em ultima instancia, de uma ver-
sdo inicial dessa molécula presente
numa populac¢ao do passado que
abrigava o ancestral comum a todos
os humanos. O fen6meno ocorre
em qualquer parte do genoma que
for analisada e é vélida para qual-
quer espécie que se estude. Com o
conceito de coalescéncia na cabeca
e muitos cédlculos estatisticos feitos
no computador, os cientistas mon-
tam entdao a chamada drvore de ha-
plétipos. Um conjunto de genes que
sao herdados como se fossem uma
unidade recebe o nome de hapléti-
po. Essa arvore indica basicamente
o caminho evolutivo desse trecho
do DNA. Mostra que as molécu-
las atuais foram criadas a partir de
uma tnica molécula ancestral que
existiu no passado. “Podemos cons-
truir drvores de haplétipos para o
DNA mitocondrial, genes do DNA
nuclear e 0 DNA do cromossomo
Y, exemplificou.

Embora seja uma ferramenta
fundamental da biologia para o
estudo da evolu¢ao humana, uma
arvore de haplétipos deve ser ana-

Templeton discorda da taxonomia que classifica hominideos parecidos com espécies distintas
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lisada com cuidado e critérios. “Al-
guns de vocés devem ter ouvido
falar da Eva mitocondrial”, disse
Templeton a atenta platéia. Ha
alguns anos foi construida uma
arvore de haplétipos para o DNA
mitocondrial, um tipo de material
genético passado exclusivamente
das maées para os filhos, que foi ra-
pidamente interpretada por muitos
cientistas como a drvore da histéria
evolutiva de toda humanidade. Mas
essa idéia é uma simplificagao ten-
tadora que ronda muitos estudos
genéticos relacionados a evolu¢ao
humana, de acordo com o bidlo-
go da Universidade Washington.
Templeton disse que ndo se deve
pegar um gene ou um segmento de
DNA e considerd-lo como portador
da histéria evolutiva da populagao
humana. “Segmentos diferentes de
DNA de um genoma poderao ter,
na verdade, histdrias evolutivas di-
ferentes”, exemplificou. “A histéria
evolutiva de uma regiao do genoma
humano nao é a histéria evolutiva
do homem. A Eva mitocondrial é
somente a drvore da variagao gené-
tica desse segmento de DNA.”
Para amparar essa tese, Temple-
ton afirmou que, de acordo com o
trecho do DNA usado como base de
comparag¢ao, o homem pode estar
mais préximo evolutivamente do
chimpanzé ou mesmo do gorila. Um
trabalho do ano passado feito por
Ingo Ebersberger, da Universidade
de Viena, que analisou mais de 23
mil segmentos do genoma humano,
concluiu que, em mais de 80% dos
casos, os humanos e os chimpanzés
sao0 0s primatas mais aparentados
sob a 4tica molecular. Nao é a toa,
portanto, que essa é a visdo ampla-
mente dominante em termos evolu-
tivos. No entanto, o estudo, publica-
do na revista Molecular Biology and
Evolution, também revelou que 10%
do genoma indica que os chimpan-
zés e os gorilas sa0 mais proximos
evolutivamente. Por sua vez, outros
10% do DNA, ainda de acordo com
o trabalho, situaram os humanos e
os gorilas como os primatas mais
préximos evolutivamente. “Todas
essas informagdes sao significati-
vas estatisticamente”, comentou o
bidlogo molecular. “Podemos con-
cluir, entao, que partes diferentes do
genoma humano tém, na verdade,
histérias evolutivas diferentes.”
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“Nao ha
racas
humanas,
nem
mesmo
algo
parecido,
do ponto
de vista
genético”

Em seus trabalhos,
Templeton usa ferra-
mentas estatisticas, em
especial uma técnica
desenvolvida por ele e
denominada andlise de
clados aninhados (nes-
ted clade analysis, no
original em inglés) para
extrair dados que julga
relevantes a partir das
analises genéticas. Clado
significa ramo. Com essa
abordagem, que depen-
de de célculos pesados e
de grandes amostragens,
o pesquisador acredita
ter levantado evidéncias
de que ndo se deve falar
numa arvore genealdgica
para a espécie humana.
Nao se deve ver a historia
evolutiva da humanidade
como uma sucessao de
espécies de hominideos
que foram substituindo
umas as outras ao longo
do tempo sem promover
a troca de material gené-
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tico. Segundo o geneticista, seus es-
tudos com 0 DNA humano revelam,
na verdade, uma estrutura na forma
de treli¢a, com ramos interligando
as diversas formas de hominideos.
Fica mais facil entender essa idéia
se, como no caso das drvores reais,
as pessoas enxergarem as arvores
evolutivas como construcdes com
ramos que, por sua vez, podem se
conectar a ramos ainda maiores.
“Essas séries de ramos podem ser
pensadas como aninhamentos na-
turais”, explicou. “Podemos conver-
ter qualquer drvore de haplétipos
num esquema de aninhamentos e
bifurcagdes.”

O emprego da andlise de cla-
dos aninhados em 25 regides do
genoma humano — como o DNA
mitocondrial, o cromossomo Y (de
origem paterna) e trechos genéticos
herdados de ambos os pais — levou
Templeton a concluir que houve
a0 menos trés expansoes de homi-
nideos da Africa, continente-mae
do homem, em dire¢ao a Eurdsia.
Ainda de acordo com esse estudo,
as populacdes humanas estio tro-
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cando genes hd, no minimo, 1,5

milhdo de anos. “Podemos afirmar
isso com 95% de certeza”, comen-
tou. Os célculos que embasam esse

cendrio sdao bastante complicados e

tém de levar em conta uma série de

desvios, como mutag¢des ocorridas

nessas regidoes genomicas no passa-
do. Templeton, no entanto, acredita

que sua afirmacdo tem forte amparo

estatistico e estd embasada na andli-
se combinada de vérios trechos do

genoma humano — e ndo de apenas

um ou dois genes. “Creio que hd

uma probabilidade muito baixa

de que tenha havido somente um

evento de expansdo para fora da

Africa. Rejeito essa hipdtese”, co-
mentou o pesquisador. “Nds, cien-
tistas, fazemos isso o tempo todo.
Rejeitamos hipéteses. Provamos

algo como sendo falso, mas nunca

podemos comprovar de fato o que é

verdade, mesmo que algumas vezes

afirmemos o contrério.”

Raga e subjetividade

A serenidade com que Templeton,
um homem cordial, fez a palestra

nao o livrou de uma bateria de per-
guntas ao final da apresentagao. O

tema mais polémico: sua opinido de

que o conceito bioldgico de ragas

humanas nao tem fundamenta¢ao

cientifica. Os questionamentos nao

o fizeram recuar nem um milimetro

de sua idéia central. “Nao hd racas

humanas, nem mesmo algo pare-
cido, do ponto de vista bioldgico.
Diria que o conceito de raga como

um todo causa mais enganos do

que traz esclarecimentos. Deverfa-
mos elimind-lo”, afirmou. “Ainda

podemos falar de populagoes e de

padrdes de diferenciacdo, mas hd

varias maneiras de diferenciarmos

essas populagoes. Podemos distin-
gui-las por meio da fragmentacao,
do isolamento por distancia.” Para o

bidlogo evolucionista, muitos cien-
tistas aplicam conceitos de raga e

taxonomia para o homem de forma

bastante tendenciosa e subjetiva. “Se

adotdssemos 0s mesmos critérios

taxondmicos que empregamos para

outros organismos, classificariamos

os humanos, os chimpanzés e os go-
rilas como pertencentes a0 mesmo

género’, comentou. “As diferencas

genéticas nao sdo tao grandes. De-
vemos utilizar critérios objetivos

que nos forcem a ser honestos.” ®
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Wen-Hsiung Li

Geneticista explica como macacos

e seres humanos seguiram

caminhos evolutivos diferentes

CARLOS FIORAVANTI

Normalmente a evolugao é vista
por fora, considerando prioritaria-
mente a aparéncia e a forma dos
animais. O chinés Wen-Hsiung Li
prefere olhar por dentro e buscar os
artificios genéticos que favoreceram
(ou atrapalharam) a diferencia¢ao
de espécies, em especial a humana.
Desse modo, carrega para a biolo-
gia o conhecimento que acumulou
ao longo de uma peculiar trajet6-
ria académica, que comegou em
Taiwan, onde ele nasceu em 1942,

com um curso de engenharia e
mestrado em geofisica, e prosseguiu
nos Estados Unidos com doutorado
em matemdtica aplicada a genética.
Desde 1998 na Universidade de Chi-
cago, Li ajudou a criar os métodos
de andlise estatistica que facilitam
entender, com base na genética, co-
mo chimpanzés, orangotangos e
outros grandes primatas seguiram
caminhos diferentes dos da espécie
humana, mesmo com uma carga
genética muito semelhante.
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