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Resumo- Inicialmente aborda-se a questdo da necessidade de estudos
genéticos nas populagGes humanas em geral. Apéds, revisa-se a origem e a
composicao atual dos povos indigenas das Américas e mais
especificamente do Brasil. A natureza das diferencas genéticas interétnicas
é abordada, bem como as evidéncias que estudos genéticos fornecem para
o esclarecimento de eventos ocorridos milhares de anos atras. O ambiente
tribal, o de comunidades agricolas, e o urbano sdo muito diferenciados e
condicionam pressdes de carater médico-epidemiolégico muito diversas.
Dentro deste contexto, sdo examinadas duas questfes de importancia
capital para os indigenas brasileiros: (a) a do metabolismo energético das
gorduras e seu reflexo na epidemia atual de obesidade; e (b) a da aparente
suscetibilidade diferencial entre indios e ndo-indios a agentes infecciosos.
Conclui-se salientando a importancia de estudos genéticos nessas
populacdes para o esclarecimento adequado de aspectos diversos de sua
histéria e biomedicina. Impedir tais estudos caracteriza-se como danoso
ndo s6 para as populacgdes consideradas, como também para a humanidade
em geral.
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Por que estudos genéticos em populagdoes humanas?

A genética surgiu com os experimentos geniais de Gregor

Mendel (1822-1884), publicados em 1865. Somente 35 anos depois,
no entanto, foram eles reconhecidos como se constituindo nas bases
da hereditariedade. O progresso no conhecimento da mesma ao
longo de todo o século 20 e neste comeco do século 21 s6 pode ser
classificado como fantastico. O desenvolvimento de técnicas
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laboratoriais sofisticadas de biologia molecular e o progresso da
bioinformatica possibilitaram, por outro lado, o estudo de todo o
material genético de um determinado organismo, para o qual usa-
se agora o termgendmicageneralizado a partir de 1987.

O anuncio da completa elucidacdo do genoma humano foi
feito com muito estardalhaco, por chefes de Estado, em fevereiro
de 2001, e os estudos tém continuado para uma avaliagdo a mais
precisa possivel de nossos genes. O numero de individuos estudados
nesta investigacao inicial, no entanto, foi muito reduzido (cinco em
um dos projetos) e € de senso comum que nossa especie apresenta
enorme variabilidade biol6gica, tanto dentro como entre os grandes
grupos continentais (africanos, asiaticos, europeus). O estudo desta
variabilidade € importante por dois motivos: (a) por meio deste é
possivel identificar-se as origens e compreender-se a historia
evolutiva e as peculiaridades genéticas de uma determinada
populacao; e (b) essas peculiaridades podem condicionar
suscetibilidades diferenciais a doencas, sua heterogeneidade, além
de reacOes adversas a drogas farmacéuticas e alimentos.

Os povos indigenas das Américas

A descoberta européia de nosso continente foi marcada por
um equivoco, pois Cristovao Colombo (1451-1506) imaginava que,
ao invés de chegar a América Central (ilha Hispaniola, onde
atualmente localiza-se a Republica Dominicana e o Haiti), estava
desembarcando na india. Dai a disseminag&o do termo indio para
0s primeiros habitantes do continente americano (este ultimo
denominado em homenagem ao navegador florentino Américo
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Vespucio). O numero provavel desses habitantes originais no que
se refere atoda a América Latina seria de 43 milhdes, com cerca
de dois milhGes deles vivendo no Brasil

Atualmente o quadro mais aceito quanto as origens dos nativos
americanos é de que eles teriam provindo das montanhas Altai do
sul da Sibéria, de onde teriam migrado em uma onda mais ou menos
continua, entrando no continente ha pelo menos 15 mil anos usando
como rota a costa do Paciftco

Ha indicacbes sobre os caminhos que esses migrantes pré-
histéricos tomaram, bem como sobre diferentes aspectos de seus
padrdes de vida. Isto pode ser inferido ndo somente através do
material genético, mas também pelos instrumentos que eles nos
legaram, como pinturas em cavernas, e material mumificado.
Analises bioguimicas nos cabelos desses individuos ja desaparecidos,
bem como tracos dentarios (prevaléncia de céries, grau e tipo de
desgaste) forneceram pistas sobre suas dietas. Caracteristicas
métricas e ndo-meétricas observadas em seus 0ssos indicaram como
tais populacdes se diferenciaram. Diversas dessas andlises
demonstraram a influéncia poderosa de fatores geograficos nesta
variacdo, bem como tendéncias cronologicas.

Na época da conquista européia foram encontradas, nas
Ameéricas, populacdes aborigenes em expansao que apresentavam
toda a gama de desenvolvimento sociocultural, de Estados imperiais
sofisticados até grupos simples de cacadores-coletores. O contato
dessas populagbes com os europeus foi desastroso, com dizimagdes
em massa causadas pela violéncia e por doengas as quais ndo
estavam adaptados. Posteriormente, no entanto, houve uma
recuperacao lenta. Calcula-se em 54 milhdes o numero atual de
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indigenas em toda a América Lafimaque é maior do que os 43
milhdes originais. Mas na verdade a contribuicdo desses primeiros
habitantes € muito maior, estando presente de maneira significativa
nos 221 milhdes de mesticos que habitam este confinente

Com relacdo ao Brasil, a recuperacao, pelo menos
considerando-se apenas pessoas que se auto-identificam como
indigenas, nao foi tdo marcante. Dos dois milhdes originais existem
atualmente apenas 323 mil, isto €, £@%as, novamente, ha uma
parcela consideravel de genes de origem indigena nos 60 milhdes
de individuos classificados como etnicamente mesclados.

A distribuic@o geogréfica da populagdo indigena brasileira €
apresentada na Tabela 1, a partir de dados compilados pelo Instituto
Socioambientél Pode-se verificar que quase a metade (45%) vive
na regido Norte; os valores para o Nordeste e Centro-Oeste séo de
respectivamente 22% e 19%, as duas outras regides apresentando
nameros menores. A essas cifras devem-se somar os indios que
vivem nas cidades e que muitas vezes ndo sao incluidos como tal
nos censos demograficos, de maneira que também de acordo com
o0 Instituto Socioambiental, 0 nimero total de pessoas com esta
filiacdo étnica pode situar-se ao redor de 350 mil.

O numero de etnias indigenas brasileiras é grande o6
estdo em diferentes graus de integracao com a sociedade nacional.
Havia em 2000 pelo menos 42 evidéncias de grupos isolados,
enguanto outros ndo se distinguiam de maneira marcante de seus
vizinhos neo-brasileiros. O niumero de pessoas pertencentes as
diferentes etnias também varia bastante. Duas tém popula¢des
acima de 30.000 pessoas (Ticuna e Guarani), mas 61 povos (28%
do total) tém popula¢bes que nao ultrapassam 200 indi%iduos
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Atualmente sado faladas no Brasil 181 linguas indigenas,
classificaveis em 43 familias linguisticas. Como se calcula em 1.200
as linguas existentes em nosso territério a época da descoberta
européia, houve ao longo de 500 anos uma diminui¢do drastica, as
atuais representando apenas 15% das anteriores. A familia
linguistica mais falada por nossos indigenas é a Tupi, com 72.804
falantes distribuidos por 47 povos. Segue-se em numero de falantes
a familia Jé (50.360 falantes, nove povos). Duas outras tém mais
de 10.000 falantes (Aruak ou Maipure: 36.407 e 15 povos; Karib:
25.209 e 19, respectivamente), enquanto 0s nimeros Sao menores
para a familia Pano (9.042; 13) e Tukano (4.479; 12). Algumas
linguas s6 tém um falante sobrevivente (por exemplo, Karipina)

Genética e gendOmica — comparacoes interétnicas

Como ja foi previamente mencionado, é um fato de
observacdo comum que a espécie humana € muito variavel. Além
da heterogeneidade morfoldgica que todos podemos distinguir, no
entanto, ha outra, invisivel, que se localiza no nivel do material
genético. Com o desenvolvimento das modernas técnicas de estudo
deste material, foi possivel identificar-se um grau de variacao até
entdo insuspeitado. Assim, um grupo de pesquisadores norte-
americanos, ao estudarem apenas 71 individuos de ancestralidade
européia, africana e asiatica daquele pais, encontrou nada menos
do que um milh&o e meio de variantes comuns em pontos especificos
(nucleotideos — as unidades do material genético) de seéi DNA

A classificacdo desta variacdo, pelo menos no que ela se
reflete no nivel facilmente observavel, tem sido realizada através
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do conceito de raca. Muitos pesquisadores tém questionado este
conceito, porque partindo de diferencas morfolégicas foram
implementadas politicas de segregacéo e discriminacéo de certos
grupos. Também tendo em vista esses abusos, outros investigadores
preferem usar o termo etnia ou grupo étnico ao invés de raca. O
gue se deve ter em mente, no entanto, é que independentemente de
haver ou ndo variabilidade biolégica reconhecida, existe um principio
ético de que a posicdo de determinada pessoa em uma dada
sociedade deve ser um reflexo acurado de sua capacidade individual,
nao de sua afiliacdo a um determinado grupo bioldgico, sexo, nacéo,
religido ou segmento sdcio-econéniico

Seja qual for o nome que se queira dar aos grandes grupos
continentais (africanos, europeus, asiaticos), a moderna genética
vem demonstrando que, devido a historias evolucionarias diversas,
a constituicdo genética de individuos dessas populacdes é
estruturalmente diversa. Por exemplo, uma investigacdo que
envolveu 21.407 sitios genéticos (chamados de SNPs, ou “single
nucleotide polymorphisms”) mostrou: (a) a ocorréncia de reducdes
populacionais significativas entre euro-derivados e asiaticos, mas
nao nos afro-derivados; (b) que a época em que surgiram as
mutacdes encontradas eram muito mais antigas nos afro-
descendentes; e (c) que o grau de recombinacéo entre as regides
cromossémicas era duas vezes maior entre esses ultimos, quando
comparado aos dos dois primelfadutro grupo de pesquisaddtes
também utilizando grande quantidade de informacéo (63.724 SNPs
em 3.931 genes) e comparando afro e euro-americanos, verificou
que 23% desses s6 ocorriam nos afro-descendentes e 3% s6 em
euro-descendentes. Especificamente, o grau de recombinagéo no
braco curto do cromossomo 8, em um segmento do braco longo do
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cromossomo 12, e em geral nas pontas dos cromossomos, foi
verificado ser diferente nos grupos étnicos acima mencionados e

em descendentes mexicanos nos EUA (353 marcadores de

microssatélites, repeticdes adjacentes de segmentos de DNA, 9.291
individuos de 2.900 familias nucleatés)

Na verdade, especialmente nos Estados Unidos e em outros
paises do Amundo, esta se tornando um bom negocio o
oferecimento que companhias privadas estao fazendo para que
qualquer individuo obtenha sua histéria genética personalizada (isto
€, sua ancestralidade continental remota) através da gefipeica
nos EUA, de 3.636 individuos com diversos tipos de etnicidade,
apenas cinco (0,14%) nao se agruparam dentro do grupo étnico
com o qual eles se auto-identificaram quando estudados com
referéncia a 326 microssatélites

Sao os amerindios menos, mais, ou igualmente variaveis, em
seus genes, do que os demais grupos étnicos? Esta questao tem
sido repetidamente levantada, especialmente com relacdo a genes
de heranca uniparental (que se transmitem somente atravées do
DNA mitocondrial, citoplasmatico, e que s6 é herdado através da
mae; ou dos localizados no cromossomo Y, que so se transmitem
pelos pais). Estudo realizado por nosso grupo, envolvendo 404
microssatélites e hapl6tipos (arranjos especificos) considerando 2
a 9 sitios genéticos em 17 regides do DNA, indicaram que embora
0 processo de colonizacdo das Américas possa ter condicionado
uma certa perda de variabilidade, o intervalo de diferencas
observadas entre cinco popula¢des amerindias era duas vezes maior
do que o encontrado entre o grupo amerindio mais variavel (Maia)

e uma amostra africana (Yoruba)
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Pré-historia e historia - registros escritos e evidéncias
biologicas

Um dos desenvolvimentos mais espetaculares da genética e
biologia molecular relaciona-se a possibilidade de datar eventos que
ocorreram milhares de anos atras, antes do surgimento de
documentos escritos. Para que isto possa ser realizado é necessaria
inicialmente uma estimativa obtida independentemente, atraves de
métodos fisicos (por exemplo, o Carbtpamas a partir dai,
comparando-se as diferencas entre as sequéncias de DNA, pode-
se estimar ha quanto tempo elas divergiram entre si. E bom lembrar
gue tais métodos ndo sao triviais, envolvendo analises estatisticas
sofisticadas, e que eles dependem: (a) da eficiéncia da estimativa
nao-geneética inicial; (b) da taxa de substituicdo nos nucleotideos da
regido genética que esta sendo considerada; (c) do grau de
similaridade genética das entidades taxonémicas que estdo sendo
consideradas (por exemplo, a época de separacao entre dois grupos
humanos, ou, alternativamente, duas espécies muito distintas de
animais); e (d) da suposicéo de que a taxa de mudanga permanece
constante ao longo do tempo (o que é razoavel nas comparacdes
dentro de uma mesma espécie). Deve ser lembrado, também, que
no caso de populagdes humanas pode-se realizar estimativas tanto
baseadas no nosso proprio DNA como também no DNA extraido
de parasitas atuais ou pré-histéricos.

Foi a partir das comparacdes dos valores obtidos através do
DNA de diferentes regides do nosso genoma (DNA mitocondrial,
Cromossomo Y, Cromossomos ndo-sexuais ou autossémicos) e
nuameros obtidos independentemente através de dados geoldgicos,
arqueologicos, paleoantropoldgicos, linglisticos e parasitolégicos
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gue se chegou a data mais provavel de colonizacéo pré-historica do
continente americano mencionada anteriormente. Como também
foi mencionado no inicio desta apresentacao, os estudos genéticos
tém, portanto, valor histérico. A negacao quanto ao desenvolvimento
de estudos genéticos em uma determinada comunidade equivale a
impedir o acesso dos estudiosos a dados preciosos que dizem respeito
a humanidade como um todo; seria 0 mesmo que esconder ou
destruir documentos escritos de importancia historica equivalente.
Tal negacdo, portanto, pode ser classificada como ndo-ética.

Ecologia - mundos diversificados

O mundo tribal é muito diferente do rural ou urbano.
Algumas dessas dissimilaridades séo apresentadas na Tabela 2.
Em comunidades tribais de cagadores-coletores com agricultura
rudimentar, como as de muitos de nossos indios, o tamanho da
populagéo é pequeno, ha alta mobilidade ao longo de seu territorio,
o isolamento entre grupos é grande, e a densidade populacional é
baixa. Isto determina um grau médio de estabilidade populacional.
A fecundidade e a mortalidade sdo moderadas, os padrdes de
habitacdo sdo uniformes, e a mobilidade de grupos familiares e/
ou deslocamento de comunidades inteiras dificultam o acimulo
de detritos prejudiciais a saude publica. Por outro lado, a
proximidade fisica entre os individuos é grande, a atividade fisica
intensa, e a dieta é diversificada. Em termos de salde, as epidemias,
infeccdes parasitarias intestinais, doencas cronicas e
degenerativas, exposicao a substancias toxicas e introdugéo de
novas doencgas sao todas eventos raros. Tudo isto condiciona
estabilidade ecologica e cultural.
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Esta situacdo altera-se dramaticamente apds o contato com
a sociedade envolvente e a passagem para um padréo de vida rural.
A agricultura torna-se a atividade dominante e a alimenta¢cao menos
variada, com a dependéncia a uma ou poucas plantas comestiveis.
Com a agregagdo dos pequenos grupos, aumenta o tamanho
populacional, que, acoplado a falta de condicdes sanitarias eficientes,
facilita a ocorréncia de epidemias subitas e devastadoras. As
infecgdes parasitarias intestinais tornam-se praticamente universais,
aumenta a exposicao a substancias toxicas, e aparecem novas
doencas pelo contato com estranhos. A fertilidade aumenta (o
numero de bracos para auxiliar nas praticas agricolas torna-se critico)
mas devido aos problemas anteriormente mencionados a mortalidade
também é alta. O resultado € instabilidade no ecossistema e no
mundo cultural.

Alguns dos aspectos favoraveis da condicao tribal retornam
no meio urbano de nivel sécio-econdmico pelo menos médio, como
a baixa nos niveis de fecundidade e mortalidade, dietas mais
diversificadas, e a reducao no nivel de doencas infecto-parasitarias
e de exposicao a substancias toxicas, essas Ultimas devido as
condi¢Bes mais favoraveis de saude publica. Apesar das medidas
cautelares, no entanto, ha o perigo do surgimento de novas doencas,
e 0 aumento na idade média das pessoas condiciona o aparecimento
de doencas crdnicas e degenerativas em maior grau. H& problemas
na conservacao do meio ambiente e rapida alteracéo de valores
culturais.

Esses padrdes polares ndo sao estaticos, e pode haver
passagem acelerada de um tipo de condicao de vida para outro. O
gue acontece com as populacdes indigenas é que ocorrem alteracbes
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de um panorama em que havia um equilibrio delicado e mais ou
menos estavel com o meio ambiente, em condi¢des de isolamento,
para uma situacao de marginalidade tanto no ambiente rural como
urbano. O resultado € a deterioracéo nas condi¢cdes de salde, com
problemas acumulados condicionados pelo proprio mecanismo de
transicdo. Desta maneira, o padrdo médio de saude e bem-estar
situa-se geralmente bem abaixo das médias nacfonais

Como sao aproveitados os alimentos? A obesidade como
epidemia

Os seres humanos ndo podem utilizar diretamente a energia
solar; dependemos, neste particular, dos alimentos. A dieta adotada
tem muito a ver com a nossa evolugéo. Ao contrario de nosso primo,
o gorila, que é estritamente vegetariano, n0ssos ancestrais optaram
por uma dieta diversificada e um alimento muito rico em energia,
gue é a carne. Foi montado, entdo, através dos genes e seus
produtos, as proteinas, todo um mecanismo complexo que permitisse
a transformacao da massa alimentar em massa corporea.

Nossa biologia, desenvolvida milhares de anos atras, foi
estabelecida em uma época em gue havia alto dispéndio energético
através de atividade fisica ligada a caca, recoleta, e mudanca
constante dos locais de moradia. Com as revolugdes agricola e
industrial, houve uma tendéncia a vida sedentaria, com reflexos
inevitaveis na nossa anatomia. A presente epidemia mundial de
obesidade esta basicamente vinculada a este processo, mas é
necessario salientar que o processo de aumento desproporcionado
do peso corporal possui muitas variaveis. Alta proporcao delas esta
vinculada a genes (calcula-se que 70% da variabilidade envolvendo
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0 peso em humanos é condicionada por fatores genéticos mdltiplos).

Além disso, esses fatores vinculam-se a diferentes mecanismos,

responsaveis pela composicao e distribuicdo anatdmica da gordura
e regulacéo do apetite, além do gasto energético em si. A obesidade
€ também um fator predisponente para diversas doencas crbnicas,
como a doenca cardiaca coronariana, a diabetes nao-insulino-

dependente, a hipertenséo e a hiperlipidemia.

A obesidade tem se manifestado como um problema sério
de saude publica especialmente entre os nativos da América do
Norte, onde ela estéd muitas vezes associada com a suscetibilidade
ao desenvolvimento de calculos na vesicula biliar e diabete melito
nao-insulino dependente. A sindrome correspondente foi chamada
de Sindrome do Novo Mundo, para indicar a possibilidade da
existéncia de uma base genética subjacente que seria especifica
dos amerindios. Calcula-se que o risco de desenvolvimento da
mesma durante a vida inteira, em alguns grupos indigenas da
América do Norte, aproximar-se-ia a 100%, sendo 10 vezes mais
alto, em geral, do que em descendentes de europeus que vivem
naquele continente

Nosso grupo vem desenvolvendo estudos sobre o controle
genético do metabolismo dos lipidios em diferentes grupos étnicos
brasileiros ha varios anos, com diferentes abordagens e envolvendo
entidades clinicas relacionadas, como a aterosclerose, doenca das
artérias coronarias, deméncia vascular e doenca de AlzHeimer
Especificamente com relacdo aos indios brasileiros, foi verificado:
(a) associacao entre uma combinacgado genética especifica em quatro
sitios do gene receptor de lipoproteina de baixa densidade e trés
indicadores de conteudo de gordura corporal, o indice de massa
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corporal (IMC), a soma da grossura de duas pregas subcutaneas
(GSC) e o indice de gordura da extremidade superior (IGES). O
estudo foi desenvolvido em 131 individuos de cinco povos brasileiros
(Gaviao, Surui, Wai Wai, Xavante e Zdfdg (b) associacado entre
dois desses indicadores (IMC e GSC) e variantes do gene do
receptor D2 da dopamina, um neurotransmissor. Este Ultimo estudo
envolveu, além de individuos das etnias acima citadas, também
membros da etnia Kaingang. Os resultados sdo ainda mais
interessantes porque envolveriam a rota de recompensa
dopaminérgica; o estimulo na mesma pode reduzir a efetividade de
fatores de saciedade, promovendo a superalimentacdo e a
obesidad®.

As comunidades indigenas brasileiras estéo experimentando
mudancas drasticas em sua dieta e padrdes de vida. E importante
gue tais mudancgas sejam correlacionadas com constituicdes
genéticas determinadas, ndo so6 para a identificagcéo de fatores de
risco importantes, mas também para a montagem de politicas
especificas de prevencao da obesidade e condi¢Bes patoldgicas
associadas.

Infecgoes e imunidade

Os problemas sofridos por populagfes indigenas com
patégenos aparentemente inofensivos em grupos nao-indigenas e
gue podem ocasionar epidemias letais entre eles sdo bem
conhecidos. Trés hipoteses foram formuladas para explicar esta
situacgéo, e elas estéo explicitadas na Tabela 3. Asde nimero 1 e 3
(memdria imunoldgica e relagdo Th1/Th2) recorrem basicamente
a elementos ambientais para interpretar o fenébmeno, enquanto a
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segunda (heterozigose MHC) sugere fatores genéticos. Na verdade
elas ndo sdo mutuamente excludentes, e € possivel que em diferentes
situagcbes uma causa torne-se mais importante do que a outra.

A tuberculose (antigamente denominada “a peste branca”)
continua a ser um problema grave de saude publica. Calcula-se
gue, em todo o mundo, oito milhdes de pessoas a contraem e trés
milhdes morrem devido a ela anualmente. Supde-se que ela ndo
deveria existir ou ser muito rara no continente americano antes da
chegada dos europeus, apesar de algumas evidéncias de marcas
em restos 0sseos que sugerem infeccdo Mgtmbacterium
tuberculosis Testes com a tuberculina (substancia que se extrai
doM. tuberculosi® é usada para fins diagnésticos e terapéuticos),
0s quais indicam exposi¢ao a bactéria, revelaram, por exemplo,
completa auséncia ou baixa prevaléncia de reatores na area do
Xingu em 1960. Em anos posteriores, no entanto, verificou-se um
paralelismo entre o grau de contato com n&o-indios e a infec¢éo.
Ha sugestdes, inclusive, de que os famosos padres jesuitas Manuel
da Nobrega e José de Anchieta fossem portadores da doenca, e
tenham sido responsaveis por sua propagacao alguns sécufos atras

Arapidez com que ainfec¢éo se instala em um grupo tribal
foi bem documentada entre as comunidades Aché do Paraguai
oriental. Esses indigenas eram cacadores-coletores até o final da
década de 70, e ndo tinham conhecimento prévio da doenca, para a
gual nem havia nome em sua linguagem. No entanto, 15 anos apos
0 primeiro contato, 18% da populacéo (quase o dobro da frequéncia
existente em descendentes de europeus) ja haviam sido
diagnosticados como apresentando tuberculosé gimaRoraima
aproximadamente 10% dos casos notificados na primeira década
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de 1990 era de indigenas, embora o contingente populacional dos
mesmos, no estado, ndo alcancass®. 1%

Vérias linhas de evidéncia indicam, ha muito tempo, a
existéncia de fatores genéticos que influem na suscetibilidade a
tuberculose em nossa espécie. Isto pode ser ilustrado de maneira
dramatica com um tragico acidente ocorrido em 1926, em Lubeck,
Alemanha, quando 249 criangas receberam inadvertidamente uma
dose déM. tuberculosiwirulentas, como parte de um programa de
vacinacéo pela BCG (Calmette-Guerin). Dessas, apenas 76 (30%)
morreram; as outras aparentemente possuiam uma constituicdo
genética que lhes conferia a resisténcia necessaria a sobrevivéncia.

As pesquisas que demonstraram uma suscetibilidade/
resisténcia geral, ndo especificada (como o estudo de gémeos
monozigoticos e dizigoticos) sucederam-se, nos ultimos anos,
investigacGes moleculares que incluiram tanto pesquisas em humanos
guanto em camundongos (estas Ultimas, inclusive, utilizando linhagens
“nocaute”, desenvolvidas pela alteracao dirigida a uma regiao
especifica do seu genoma). Também tém sido realizados estudos
envolvendo todo o genoma humano, em busca de genes de
suscetibilidade, bem como aqueles baseados em genes candidatos,
gue presumivelmente devem estar envolvidos na respadsta ao
tuberculosisAlém de genes do sistema MHC (HLA) ja foram
identificados pelo menos nove outros que devem estar relacionados
aos mecanismos de suscetibilidade/resist&nbilanhum desses
ultimos foi estudado entre os indigenas brasileiros; a necessidade
de tais estudos para o esclarecimento das hipoteses indicadas na
Tabela 3 e para o estabelecimento de politicas bem orientadas de
saude publica é 6bvia.
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Mensagem final

Os notaveis progressos obtidos nos ultimos anos na
investigacdo do nosso material genético ndo podem ser ignorados.
Eles iréo possibilitar informacao preciosa tanto com relagdo a historia
como quanto a adaptacao dos indigenas brasileiros a uma grande
guantidade de entidades patoldgicas. Impedir a realizacao de tais
pesquisas € claramente anti-ético, pois determinara a auséncia de
informac®des de interesse ndo so6 para essas populagdes, mas para
a humanidade em geral.

Notas

Professor Emérito, Departamento de Genética, Instituto de Biociéncias,
Universidade Federal do Rio Grande do Sul, Caixa Postal 15053, 91501-970
Porto Alegre, RS.

2Professor Titular, Departamento e Genética, Instituto de Biociéncias,
Universidade Federal do Rio Grande do Sul, Caixa Postal 15053, 91501-970
Porto Alegre, RS.

SEssas estimativas variam bastante, de 28 a 88 milhGes para toda a América
Latina e de 1 a 7 milh8es para o Brasil (Salzano & Bortolini, 2002) .

4Salzano & Callegari-Jacques, 1988; Crawford, 1998; Fagan, 2004etHll
(2004); Mulliganet al.(2004); Schurr & Sherry (2004) .

5Salzano & Bortolini (2002).
®Ricardo (2000).
"Rodrigues (2005).
8Hindset al. (2005).
%Salzano(2004).
Marth et al. (2004).
HBamshadet al. (2004).
12Jorgensoret al. (2005).
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18Shriver & Kittles (2004).
Tanget al.(2005).
%Salzano & Callegari-Jacques (2005).

18Coimbraet al.(2003); Langdon & Garnelo (2004); Salzano & Hurtado (2004);
Mulligan et al. (2004)

M\Weiss (1993).

Bpublicac¢des recentes incluem Fiegenbaum & Hutz (2003) gRad2003); de
Andradeet al. (2004); Franca&t al. (2004); e Mattevet al. (2004).

%Mattevi et al. (2000).

2Hutz et al. (2003).

2'Hurtadoet al. (2004).

22Salzano & Callegari-Jacques (1988).
ZCoimbraet al. (2003).

2Newport & Nejentsev (2004); Bellamy (2005).
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Anexos

Tabela 1. Distribuic@o geografica da populagéo indigena brasileira

Areas geogréficas estabelecidas pelo No. de individuos %
Instituto Socioambiental
1. Noroeste amazdnico 19.611 6,07
2.1. Roraima, lavrado 21.926 6,79
2.2. Roraima, mata 12.468 3,86
3. Amapé/Norte do Para 8.515 2,63
4. Solimbes 35.304 10,93
5. Javari 3.961 1,23
6. Jurua/Jutai/Purus 7.805 2,41
7. Tapajoés/Madeira 10.884 3,37
8. Sudeste do Para 9.439 2,92
9. Nordeste 45.308 14,03
10. Acre 8.811 2,73
11. Rondbnia 6.092 1,88
12. Oeste do Mato Grosso 4.015 1,24
13. Parque Indigena do Xingu 3.705 1,15
14. Goias/Tocantins/Maranhéo 25.141 7,78
15. Leste do Mato Grosso 10.849 3,36
16. Leste 14.570 4,51
17. Mato Grosso do Sul 43.568 13,49
18. Sul 31.085 9,62
Total 323.057 100,00

A sobreposicdo néo é perfeita, mas relacionando essas com as regiées geograficas classicamente
reconhecidas pelo Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica teriamos: 1. Norte (1, 2.1, 2.2, 3-8,
10, 11) 44,82%; 2. Nordeste (9, 14): 21,81%,; 3. Centro-Oeste (12, 13, 15, 17): 19,24%; 4. Sudeste
(16): 4,51%; 5. Sul (18): 9,62%.

Fonte: Ricardd
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Tabela 2. Efeitos contrastantes da estrutura populacional sobre condi¢cdes epidemiolédgicas e
de saude

_ Estrutura populacional
Caracteristicas pop

Tribal Rural Urban&
Tamanho da comunidade Pequeno Maior Ainda Maior
Mobilidade grupal Alta Baixa Alta
Isolamento Alto Menor Ainda Menor
Fecundidade Moderada Alta Baixa
Mortalidade Moderada Alta Baixa
Densidade populacional Baixa Maior Ainda Maior
Estabilidade populacional Média Alta Alta
Padrdes de habitacédo Mais similares  Similares Variaveis
Praticas higiénicas Moderadas Reduzidas Aumentadas
Atividade fisica Alta Baixa Baixa
Proximidade fisica no Alta Menor Menor
trabalho e lazer
Dieta Diversificada Pouco diversificada Variavel
Epidemias Menos comuns  Mais comuns Mais comuns
Infecgbes parasitarias Menos comuns  Mais comuns Menos
intestinais comuns
Doencas cronicas e Menos comuns  Mais comuns Mais comuns
degenerativas
Exposicdo a substancias Baixa Maior Ainda Maior
toxicas
Introdugdo de novas doengcas Rara Comum Comum
Estabilidade do ecossistema Alta Baixa Baixa
Sistema cultural Estavel Instavel Instavel

®As condigdes de vida urbana variam dramaticamente dependendo do nivel socioeconémico das
pessoas consideradas. A presente caracterizagdo esta focalizada em individuos da classe média.
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Tabela 3. Hip6teses para explicar as diferengas na suscetibilidade a patdgenos entre
amerindios e ndo-amerindios

1. Mem@ria imunoldgica

A auséncia de exposigdo a patégenos na infancia devido, por exemplo, a sua
extingdo em populagbes pequenas por inexisténcia de pessoas suscetiveis,
condicionaria um aumento na suscetibilidade a doencgas infecciosas na vida adulta.

2. Heterozigose MHC

O MHC (“Major Histocompatibility Complex”) € um conjunto de genes responsavel
por muitas atividades das células imunes, inclusive o processo de rejeicdo e a
destruicdo de microrganismos patogénicos. Nos humanos a sigla estabelecida é
HLA (“Human Leukocyte Antigens”). Uma reduc¢éo na variabilidade desses genes,
devido a tamanhos populacionais reduzidos ou ao endocruzamento (casamento entre
parentes), condicionaria uma menor eficiéncia no combate as infeccdes.

3.Relagdo Th1/Th2

As populagdes amerindias, em conseqiéncia de sua alta carga parasitaria
(verminoses, ectoparasitas) traumas fisicos e feridas sofridos devido a sua ecologia,
teriam um balango diferente na relagdo entre as células auxiliadoras (“Thl, T-
helperl/Th2, T-helper2”) do sistema imune. O excesso de Th2 entre os amerindios
condicionaria uma resisténcia diminuida a bactérias e virus introduzidos em suas
células.

Fonte: Hurtado et al.**
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