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RESUMO 
 
Os ameríndios, africanos e europeus foram identificados como principais formadores da 

população brasileira e conseqüentemente da população de Salvador. A população brasileira 
considerada a mais heterogênea do mundo é resultado de 500 anos de miscigenação. Contudo 
a distribuição dos grupos étnicos ancestrais ao longo do território brasileiro não ocorreu de 
forma homogênea, diferindo significativamente a depender da região geográfica. Além disso, 
houve um forte direcionamento entre os casamentos, sendo mais freqüentes as uniões entre 
homens europeus e mulheres ameríndias e africanas. Dados do IBGE 2000 mostram que em 
Salvador o percentual de afrodescendentes, por autodenominação é de 79,8%. Para 
estimarmos a contribuição dos grupos ancestrais nesta população foram analisados 1.286 
indivíduos, provenientes da população de Salvador, para os alelos específicos de população 
AT3-I/D, APO, SB19.3, PV92, FYnull, LPL, CKMM, GC e CYP3A4 que apresentam alto 
diferencial de freqüência entre os grupos ancestrais. Para estimar a origem africana dos 
indivíduos também foi avaliada a presença de sobrenome de conotação religiosa. Foram 
identificados 287 sobrenomes nesta população A freqüência de sobrenomes de conotação 
religiosa foi de 54,9% na população de Salvador e avaliando as regiões presentes no estudo 
observamos uma relação inversa entre a classe sócio-econômica e a presença deste tipo de 
sobrenome. Estes dados foram confirmados por uma maior ancestralidade genômica africana 
(53,1%) entre indivíduos que apresentam sobrenomes de conotação religiosa. A miscigenação 
da população de Salvador foi confirmada pela diferença das freqüências desta população com 
as ancestrais. Assim como pela estimativa de mistura populacional, com contribuição africana 
de 49,2%; 36,3% européia e 14,5% ameríndia e também pelas análises de heterozigose média 
(0,397) e estrutura populacional. Foi calculada a estatística F (0,005) que demonstrou que as 
regiões da cidade de Salvador são diferentes, porém em pequenas proporções. Ao 
compararmos a estimativa da contribuição africana do IBGE, 2000, por autodenominação 
com os dados de sobrenome e moleculares deste trabalho concluímos que a autodenominação 
é um critério impreciso na avaliação da contribuição parental dentro desta população. Este 
tipo de trabalho pode auxiliar estudos de associação entre fatores de saúde com a 
heterogeneidade ancestral para melhoria e/ou implantação de programas de saúde pública que 
considerem a composição parental desta população. 
Palavras Chave: Salvador, miscigenação, Alelos específicos de população  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



ABSTRACT 
 

Native American, Africans and Europeans are the major founder populations of Brazil 
and of Salvador city. Brazilian population is considered as the most heterogeneous in the 
world, resulting from 5 centuries of miscegenation. However, ethnic ancestral groups were 
not distributed equally in the different Brazilian regions. In addition, a strong bias occurred 
originated by more frequent unions among European men and Amerindians and Africans 
women. Results from IBGE 2000 show that in Salvador the percent of selfclassification 
afrodescending, is 79.8 %. To estimate the contribution of ancestral groups in these 
populations we analyzed some population specific alleles: AT3-I/D, APO, SB19.3, PV92, 
FYnull, LPL, CKMM, GC and CYP3A4 from 1,286 subjects of Salvador that presents large 
frequency differential among ancestry groups. To estimate the African origin of the subjects 
we also analyzed the religious connotation surnames. We identified 287 surnames in these 
populations. In Salvador population, the frequency of religious connotation surnames was 54. 
9% and we observed an inverse relation between socioeconomic status and the presence of 
this type of surname. These data were confirmed for a major African genomic ancestry (53. 
1%) between individuals that present religious connotation surname. The miscegenation of 
Salvador was confirmed by the frequencies differences in this population with the ancestry, 
such as the population admixture esteemed, with African contribution of 49.2%;  36.3% 
European and 14.5% Amerindian and also by heterozygosis mediam analyses (0,397) and 
populational structure. F statistic (0,005) was calculated and showed differences between 
regions in the city, but in little proportions, confirming the admixture estimated in these 
regions. When we compared IBGE- 2000 African contribution esteemed, by 
autodenomination, with the surnames and molecular data of this work we concluded that 
autodenomination is an inaccurate criterion to evaluate the parental contribution into this 
population. This kind of work can support association studies among health factors with 
ancestry heterogeneity to improve and/or to implement public health programs that consider 
the parental composition of this population.   
Key Words: Salvador, admixture, Population specific alleles 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 

1.1 Os povos formadores da população brasileira e sua distribuição neste território 

 

 

A cidade de Salvador está situada no Nordeste do Brasil e foi a primeira capital 

brasileira. A história do seu povoamento é, portanto semelhante à do Brasil. A colonização do 

Brasil se iniciou após o ano de 1500 e este processo foi marcado pela imigração 

principalmente de portugueses e africanos para o território nacional. 

Silva Jr et al., 2003 analisando DNA mitocondrial (DNAmt) de ameríndios sugerem que 

a América foi povoada entre 12.000 e 19.000 anos numa única onda migratória. Esta 

população permaneceu durante vários séculos isolada originando assim, grupos bastante 

homogêneos do ponto de vista cultural e lingüístico (Fausto, 1998) e com pouca diversidade 

genética intratribal (Zago et al., 1996).  

Este isolamento foi quebrado a partir de 1500 com a chegada dos portugueses. Além da 

quebra do isolamento genético e do deslocamento dessa população para mais distante do 

litoral, ocorreu uma redução do tamanho populacional, estimado em aproximadamente 2,4 

milhões, segundo o IBGE (2000), para cerca de 326.000 (Callegari-Jacques e Salzano, 1999). 

Segundo o censo do IBGE (2000) apenas 0,36% dos indivíduos no Nordeste se 

autodenominaram como índios. A participação indígena na gênese da nação é tida como 

importante embora, este povo tenha sido considerado inferior tanto física como 

intelectualmente (Monteiro, 1996).  

Na Bahia, o processo de colonização do país interferiu na distribuição territorial dos 

indígenas, que aqui habitavam, pois influenciou a erradicação deste povo e/ou seu 

deslocamento cada vez mais para o interior do estado, evitando assim a escravização destes 

nativos americanos (Azevedo et al., 1982).  As alianças e a miscigenação entre portugueses e 

indígenas não só consolidaram a presença portuguesa no continente americano, mas também 

estabeleceram os primeiros ramos de famílias brasileiras. 

Com a descoberta do Brasil pelos portugueses em 1500, tem início a colonização 

européia composta quase que exclusivamente por homens, e com fluxo intenso desde o início. 

Estima-se que 500.000 portugueses chegaram ao Brasil até 1808, sendo uma migração quase 

que exclusivamente masculina, onde a participação européia feminina foi insignificante 

(Ribeiro, 1995). A presença européia foi extremamente significativa para o povoamento das 
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terras brasileiras e com eles, posteriormente, chegaram os africanos, que por sua vez vieram 

substituir a mão de obra escrava que era ocupada pelos povos indígenas (Monteiro, 1996).  

A formação da população brasileira é, portanto resultado de 500 anos de miscigenação 

entre os três principais grupos étnicos ancestrais: africanos, europeus e ameríndios. Como 

conseqüência desse processo a nossa população é considerada como uma das mais 

heterogêneas do mundo (Carvalho-Silva et al., 2001). 

Segundo Curtin (1969), o Brasil teria recebido cerca de 4 milhões de escravos entre os 

anos de 1600 a 1870, o que compreende 40% do total de escravos que foram introduzidos nas 

Américas neste período. Os negros provinham de diversas regiões da África, predominando 

Angola, Congo e Moçambique (Curtin, 1969), como está mostrado na Figura 1. A 

distribuição deste novo grupo étnico no território brasileiro foi bastante heterogênea e 

segundo Viana (1988) o Rio de Janeiro (38%) e a Bahia (25%), receberam os maiores 

contingentes, seguidos de Pernambuco (13%), São Paulo (12%), Maranhão (7%) e Pará (5%).  
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     Adaptado de: Sousa, 2001 

Figura 1. Demonstração sugerida da migração da população africana para o Brasil do século XVI ao 

século XVIII. 

 

Na Bahia, o estudo de Azevedo et al. (1982) demonstrou a diversidade na distribuição 

dos afrodescendentes.  No litoral e regiões economicamente importantes como o município de 
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Lençóis com a exploração de minérios, a região sul do estado, com o cultivo do cacau e a 

região litorânea com o cultivo da cana de açúcar observa-se uma maior concentração de 

indivíduos apresentando altos índices de características fenotípicas e culturais africanas. Este 

trabalho ainda ressalta o branqueamento da população do estado da Bahia à medida que a 

distância do litoral aumenta, com exceção das regiões economicamente importantes, como 

citado anteriormente. 

De acordo com Callegari-Jacques e Salzano (1999), dos imigrantes que chegaram ao 

Brasil entre 1500 e 1972, 58% eram europeus, 40% africanos e 2% asiáticos. Com a abertura 

dos portos em 1808, o fluxo de imigrantes provenientes da Europa intensificou-se e continuou 

acentuado até o início do século XX. Estima-se que entre 1820 a 1975, tenha entrado no 

Brasil 6 milhões de europeus (70% portugueses e italianos). Outras populações como 

espanhóis, alemães, sírios, libaneses e japoneses (IBGE, 2000) também fizeram parte do 

contingente de imigrantes. Os últimos totalizando 630.000 indivíduos até 1991 (Salzano, 

1986). 

As discussões sobre a miscigenação, que foram iniciadas por volta de 1850, tinham 

como foco o branqueamento da população brasileira e o objetivo era um processo de 

migração seletivo direcionado para este fim, sendo assunto obrigatório para discussão da 

política de imigração (Seyferth,1996). O fluxo migratório voltado para esta estratégia ocorreu 

principalmente entre 1880 e 1920, sendo que a maioria dos imigrantes europeus era 

proveniente da Itália (Seyferth,1996). 

Com a finalidade de atingir seus objetivos, o Estado brasileiro impôs restrições à entrada 

de imigrantes no país, sendo absolutamente restrita a entrada de imigrantes negros. Os 

amarelos tinham uma cota anual de 3% dos imigrantes ingressos no país. E a imigração 

européia foi incentivada com uma série de propostas de estímulo à migração e política de 

colonização, aumentando assim as chances de branqueamento da população brasileira 

(Ramos, 1996). 

Mesmo após cinco séculos de mistura ainda é possível encontrar grupos humanos 

relativamente isolados que conservam muito das características das populações ancestrais a 

exemplo dos remanescentes de quilombos e tribos indígenas, principalmente por conta dos 

casamentos endogâmicos. Isto também demonstra que a espécie humana, assim como muitos 

animais têm uma tendência a viverem em agrupamentos (isolados) (Salzano e Freire-Maia, 

1970). Mesmo entre os grupos urbanos a miscigenação não ocorre de forma homogênea, 

existe uma forte tendência a uniões entre indivíduos do mesmo grupo racial, como foi 

demonstrado por Azevedo et al. (1986), em um estudo realizado na população de Salvador. 
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Este estudo demonstrou o predomínio de casais que possuem características fenotípicas do 

mesmo grupo, por exemplo, mulato escuro x mulato escuro ou de grupos fenotipicamente 

próximos, mulato escuro x mulato médio.   

As migrações em massa durante o período colonial do Brasil promoveram a dispersão 

dos três grupos étnicos formadores ao longo do país favorecendo dessa forma a miscigenação. 

Entretanto as proporções dos três grandes componentes étnicos variam consideravelmente 

conforme a região geográfica (Quadro 1). Tendo as regiões Norte (68,97%) e Nordeste 

(65,8%) o maior contingente de afrodescendentes (soma de pretos com pardos), ficando o 

segundo com o maior percentual de pretos (7,7%), já para os brancos o maior índice encontra-

se nas regiões Sudeste (62,4%) e, principalmente, Sul (83,6%) e a maior concentração de 

indígenas é observada na região Norte (1,65%).  

 Além disso, tanto os dados históricos como dados genéticos obtidos através da análise 

do cromossomo Y (Carvalho-Silva, 2001; Abé-Sandes et al., 2004) e do DNA mitocondrial 

(DNAmt) (Alves-Silva et al., 2000) evidenciam a ocorrência no passado de um forte 

direcionamento entre os casamentos, sendo mais freqüentes as uniões entre homens europeus 

e mulheres ameríndias e africanas. 

  

Fenótipos 

Regiões 

Branco Preto Indígena Pardo Amarelo Sem Declaração 

Brasil 

Norte 

Nordeste 

Centro-Oeste 

Sudeste 

Sul 

53,75 

28,00 

32,90 

49,72 

62,40 

83,60 

6,21 

5,00 

7,70 

4,62 

6,60 

3,75 

0,43 

1,65 

0,36 

0,90 

0,20 

0,34 

38,45 

63,97 

58,10 

43,68 

29,50 

11,49 

0,45 

0,22 

0,14 

0,40 

0,70 

0,41 

0,71 

1,16 

0,80 

0,68 

0,60 

0,41 

Quadro 1. Caracterização fenotípica em percentual (%) da população brasileira de acordo com o censo 

demográfico realizado pelo IBGE em 2000. 

 

Com relação à população da Bahia os dados do IBGE (2000) demonstram que 77,5% 

dessa população (10.095.282 indivíduos) é composta por afrodescendentes sendo que em 

Salvador 79,8% se autodenominam como negros/pardos.  

Dados da literatura apontam a existência de risco diferencial de desenvolvimento de 

algumas doenças a depender do grupo étnico ou região geográfica, podendo ocorrer uma 

associação para algumas doenças como, por exemplo, doenças cardiovasculares, 
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tromboembólicas, câncer de próstata, hiperhomocisteína, anemia falciforme, entre outros 

(Pena, 2005). 

Alguns alelos específicos de população (PSA) já vêem sendo analisados em estudos de 

associação com susceptibilidade como o CYP3A4V, alelo associado com o desenvolvimento 

de câncer de próstata e a freqüência deste encontra-se aumentada em afroamericanos (Kittles 

et al., 2002). Há também uma associação entre o alelo GC1*F e susceptibilidade a doença 

pulmonar obstrutiva crônica (Sandford et al., 1997), sendo este também mais freqüente em 

africanos. O alelo G do marcador FY-null, bastante freqüente entre os africanos, demonstra 

associação com proteção completa para infecção pelo Plasmodium vivax (Tournamille et 

al.,1995).   

 

 

1.2 Censos demográficos 

 

 

A maior parte das informações sobre a composição de cor/raça da população brasileira é 

obtida pelos censos demográficos realizados neste país. Em 1890 foi realizada a primeira 

estimativa da constituição étnica da população brasileira, mostrando que esta era composta 

por 2.000.000 negros, 6.302.000 brancos, 200.000 índios e 6.000.000 indivíduos 

miscigenados (Salzano, 1986). O censo realizado em 2000 mostra que a população total 

aumentou mais de 10 vezes (de 14.742.000 para 175.381.661), sendo que o mesmo aconteceu 

com o grupo de pessoas com sinais evidentes de miscigenação (de 6.000.000 para 

62.316.000); a população negra cresceu 3,6 vezes (de 2.000.000 para 7.335.000) e a branca 12 

vezes (de 6.302.000 para 75.705.000).  

Através do cruzamento de dados raciais, ou de cor, como chamados nos censos 

demográficos, com dados sócio-econômicos é possível observar estratificação populacional, 

onde pessoas que se encontram em níveis sócio-econômicos mais baixos estão associadas 

com a classificação do IBGE que engloba os afrodescendentes. Mas o problema enfrentado 

por este tipo de análise e qualquer outro que tenha como variável os dados sobre raça/cor, 

segundo os censos, é saber se estes realmente são dados confiáveis, uma vez que se baseiam 

em autodenominação (Wood & Carvalho,1994). 

As categorias apresentadas pelo IBGE (branco, preto, indígenas, pardo, amarelo) para 

autodenominação não abrangem nomenclaturas mais utilizadas pela população como, por 

exemplo, moreno, levando assim a problemas de restrição na denominação utilizada pela 
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população. Além disso, a autoclassificação também sofre influência do status sócio-

econômico das populações questionadas (Wood & Carvalho, 1994). O trabalho de Wood & 

Carvalho (1994) comparou os dados dos censos do IBGE de 1950 a 1980 e constatou uma 

reclassificação da população brasileira quanto à cor, principalmente da categoria preta para 

parda. Os autores acreditam que a mudança de uma classe sócio-econômica para outra, de 

nível mais alto, tenha influenciado nos achados de reclassificação da população em categorias 

mais próximas da categoria de brancos. 

 

 

1.3 Diversidade genética na população brasileira 

 

 

A diversidade entre os seres vivos e entre os indivíduos de uma mesma espécie é um 

fato já observado e discutido nos trabalhos de Darwin e Wallace. 

As primeiras análises sobre a diversidade biológica humana foram feitas utilizando 

características morfológicas (Coon, 1965); em seguida utilizando-se variantes protéicos 

(Harris & Hopkinson, 1972) e na atualidade são preferencialmente utilizados os variantes de 

DNA. Os avanços tecnológicos que permitiram o acesso ao nível hierárquico primário, da 

informação genética, revelaram uma grande diversidade molecular da nossa espécie. 

Foi demonstrado também que a freqüência de alguns marcadores é diferente entre 

populações e ou regiões geográficas (Cavalli-Sforza & Bodmer, 1971). O estudo dos variantes 

genéticos é importante para descrição da diversidade genética populacional, reconstrução 

histórica dos povoamentos (Callegari-Jacques & Salzano, 1999; Yanagihara et al., 1995) e 

estimativa de contribuição das populações ancestrais na formação de populações 

miscigenadas (Shriver et al., 1997; Shriver et al., 2003; Parra et al., 1998; Parra et al., 2001). 

Em duas comunidades semi-isoladas formadas por descendentes de europeus, De Souza 

et al. (2003), utilizando marcadores protéicos, verificaram 28% de alelos de origem africana; 

53,3% de origem européia e 18,7% de origem ameríndia. Esses autores observaram também 

que a diversidade genética total foi de 42,29%, da qual 99,6% pode ser atribuída à 

variabilidade intrapopulacional. 

As estimativas de mistura baseadas em marcadores uniparentais (Y e DNAmt) 

mostraram resultados contrastantes entre si. Utilizando marcadores bialélicos do cromossomo 

Y numa amostra de brasileiros descendentes de europeus, Abé-Sandes et al. (2004) 

observaram apenas 2% de cromossomos típicos de africanos e nenhum cromossomo Y 
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ameríndio; resultados semelhantes (2,5% de linhagens africanas) foram observados por 

Carvalho-Silva et al., 2001 em brasileiros brancos.  

Dados do DNAmt revelaram uma freqüência elevada de linhagens ameríndias (33%) e 

africanas (28%) em brasileiros brancos (Alves-Silva et al., 2000). Numa amostra de 

afrodescendentes de Salvador-BA e Ribeirão Preto-SP, Abé-Sandes (2002) observou 

freqüência elevada de linhagens africanas (85,8% e 76%, respectivamente), além da presença 

de linhagens ameríndias (2,9% e 18%) e apenas na amostra de Ribeirão Preto-SP foi 

observada a presença de linhagem européia (4%), mostrando miscigenação diferente e maior 

desta população quando comparada com a de Salvador, quanto aos resultados para o DNAmt.  

Em populações afrodescendentes as freqüências alélicas observadas com base em 

vários marcadores são, na maioria das vezes, muito semelhantes às observadas nas populações 

africanas, ou seja, há um predomínio de contribuição africana (Souza & Culpi, 1992; Oliveira 

et al., 2001; Cotrim, 2003; Abé-Sandes et al., 2004). A diversidade gênica observada em tais 

populações variou conforme o tipo de marcador empregado nas análises, entretanto mostrou 

alta similaridade com populações africanas.  

Dados de marcadores bialélicos do cromossomo Y analisados em populações 

brasileiras descendentes de japoneses, descendentes de europeus e de africanos, mostraram 

que a diversidade genética intrapopulacional foi de 73,18% sendo responsável pela maior 

parte da variação genética total e a diferença genética entre os grupos foi de 23,52% (Abé-

Sandes et al., 2004).  

A diversidade gênica intrapopulacional indicada por marcadores moleculares de 

evolução rápida demonstrou ser maior nos africanos, e menor em ameríndios (Zago et al., 

1996; Bowcock et al., 1994). Este parâmetro em africanos é similar ao observado em 

populações afro sul-americanas, quando analisados por marcadores clássicos (Bortolini et al., 

1998), minissatélites (Bortolini et al., 1998; Silva-Jr et al., 1999) e microssatélites (Barbosa et 

al., 2006). 

A presença de linhagens Y ameríndias (3% a 18%) foi observada nas comunidades 

situadas na região Norte do país (Batista-dos-Santos et al., 1999) e em 2% dos afro-brasileiros 

de Salvador (Abé-Sandes et al., 2004). Diferentemente, no DNAmt, a contribuição de 

ameríndios foi elevado em todas as comunidades afroderivadas (Abé-Sandes, 2002), 

sugerindo desta forma, uma assimetria nas contribuições masculina (dados do cromossomo Y) 

e feminina (dados do DNAmt) na formação destas populações.  
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1.4 PSA (Population-Specific Alleles) 

 

 

São considerados alelos específicos de população (PSA) aqueles alelos que apresentam 

um diferencial de freqüência (δ) maior que 30% entre qualquer duas populações definidas 

geográfica ou etnicamente (Shriver et al., 1997). Esses marcadores são representados por 

diferentes variantes genéticas, como polimorfismos de único nucleotídeo (SNP), inserções e 

deleções de nucleotídeos ou até mesmo inserções Alu. 

Comparando-se as freqüências de marcadores genéticos clássicos (polimorfismos 

protéicos, enzimáticos ou imunológicos) ou de variantes moleculares (DNA) em populações 

definidas geográfica ou etnicamente, observa-se que são poucos os loci que apresentam 

grandes diferenciais de freqüência (δ) e podem por isto ser considerado como alelos 

específicos de uma população (Shriver et al., 1997). De maneira geral a diversidade genética 

dos alelos para quaisquer loci é compartilhada por todas as populações e os alelos que são 

mais freqüentes em uma população também são encontrados em freqüências altas em outras 

populações (Shriver et al., 1997). Dados da literatura também revelam que a maioria (de 80% 

a 90%) da variação genética que ocorre entre humanos é interindividual e que somente 10% a 

20% da variação total deve-se a diferenças populacionais (Nei et al.,1987; Cavalli-Sforza et 

al., 1994; Deka et al., 1995). 

As variantes genéticas que são encontradas apenas em uma população foram chamadas 

de “alelos únicos” por Chakraborty et al., 1991. Tanto os alelos únicos quanto os PSA são 

úteis para a investigação forense, estimativa de mistura étnica, ou estudos de mapeamento 

gênico (Reed et al., 1973; Chakraborty et al., 1992; Stephens et al., 1994).  

Estudo anterior analisando 10 populações afro-americanas dos Estados Unidos e da 

Jamaica, utilizando 9 PSA autossômicos (APO, AT3-I/D, GC-*1S, GC-*1F, FY-null, LPL, 

OCA 2, RB 2300 e Sb 19.3) mostrou que a contribuição européia variou de 6,8% na Jamaica a 

22,5% em New Orleans (Parra et al., 1998). 

Com o objetivo de avaliar a ancestralidade genômica na população brasileira, Parra et 

al. (2003) acrescentaram o ICAM I e analisaram 200 indivíduos das regiões Norte, Nordeste, 

Sudeste e Sul do Brasil que se autodenominaram como brancos e uma amostra composta por 

173 indivíduos da comunidade rural de Queixadinha (Vale do Jequitinhoha, Minas Gerais) 

classificados fenotipicamente como brancos, negros e intermediários. Os resultados deste 

estudo revelaram que no Brasil a cor da pele é um pobre indicador de ancestralidade 

genômica. Como populações ancestrais foram utilizados os dados de freqüência das 
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populações de Portugal, representando a população européia, da cidade de Santana 

(arquipélago de São Tomé), a africana (Tomás et al., 2002), e de três tribos da Amazônia 

(Karitiana, Suruí e Ticuna), a ameríndia. 

 A estimativa de mistura populacional usando alelos com alto diferencial de freqüência 

entre as populações parentais pode auxiliar na reconstrução histórica de uma população. O 

estudo realizado por Luizon, 2007 confirmou uma maior miscigenação de populações urbanas 

(Jequié com 52% de contribuição africana) quando comparadas com remanescentes de 

quilombos (contribuição africana variando de 68% a 95%). Em estudo utilizando marcadores 

moleculares STR (do inglês, short tandem repeat – repetições curtas em tandem) em 

remanescentes de quilombo demonstrou que a contribuição ancestral presente não era apenas 

africana, mas também ameríndia (Barbosa et al., 2006).  

 

 

1.5 Sobrenome como indicador de mistura populacional 

 

 

Na Bahia o processo de mistura entre as populações parentais começou na primeira 

metade do século XVI e, portanto é um evento histórico recente. Alguns estudos (Azevedo et 

al., 1982) já tentaram reconstruir a história biocultural da população da Bahia e para esta 

tentativa uma importante, para não dizer fundamental, variável é o sobrenome dos indivíduos 

(Azevedo et al., 1982). Esta variável é rica em informações culturais, sociais e biológicas 

(Azevedo et al., 1980). Além de ser útil na identificação da origem racial em populações 

miscigenadas (Tavares-Neto e Azevedo, 1977). 

Os três tipos de sobrenomes: de conotação religiosa, animal-planta e outros são 

variáveis culturais associadas com ancestralidade africana, indígena e portuguesa, 

respectivamente (Azevedo et al, 1982). Uma revisão do tipo de sobrenome adquirido pelos 

escravos nos séculos XVIII e XIX mostrou que uma grande proporção deles tinha um 

significado religioso (Azevedo & Fortuna, 1983).  

A adoção dos nomes de conotação religiosa é uma prática antiga na Bahia, isso pôde ser 

constatado através de investigação de documentos do período da escravidão (Azevedo et al., 

1982). Esses documentos revelaram que a maioria dos escravos permanecia sem um 

sobrenome após adquirirem a liberdade. Estudos sugerem que a adoção de sobrenomes 

cresceu em resposta a uma demanda social e não por uma decisão voluntária súbita (Azevedo 

& Fortuna, 1983). O método preferencial na aquisição de sobrenomes era a escolha de 
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sobrenome de conotação religiosa diferente do nome da família do senhor (Tavares-Neto & 

Azevedo, 1977). 

Tavares-Neto e Azevedo (1977) demonstraram que a freqüência de sobrenomes de 

conotação religiosa aumenta com a proximidade do “fenótipo negro”. Assim, à medida que 

nos afastamos para o interior ocorre o “branqueamento” da população. Os sobrenomes de 

conotação religiosa e o fenótipo negro são mais encontrados nas regiões litorâneas e com 

importância econômica, onde a mão de obra escrava era bastante utilizada. Enquanto os 

sobrenomes de animal-planta têm sua freqüência aumentada no interior (Azevedo & Fortuna, 

1983). 

A presença de sobrenome de conotação religiosa é indício de ancestralidade africana do 

indivíduo e esta pode ser corroborada por parâmetros biológicos como sistema sanguíneo 

ABO (Junqueira & Wishart, 1958) ou comprimento do cromossomo Y (Barbosa et al., 1997). 
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2 OBJETIVOS 

 

 

2.1 Objetivo Geral 

 

 

- Avaliar a diversidade genética e ancestralidade da população de Salvador através de 

marcadores moleculares e sobrenomes de conotação religiosa.  

 

 
2.2 Objetivos Específicos 

 
 

 - Estimar mistura populacional e individual; 

- Determinar as freqüências alélicas e genotípicas dos marcadores específicos de 

população (AT3-I/D, APO, SB19.3, PV92, FY-null, LPL, CKMM, GC-*1S, GC-*1F e 

CYP3A4);  

- Comparar as freqüências dos polimorfismos observadas na população de Salvador 

com as freqüências nas populações ancestrais: africanas, européias e ameríndias; 

- Analisar o padrão de associação alélica entre os loci PSA com o intuito de verificar a 

eventual presença de estruturação populacional ocasionada pela mistura étnica entre os 

grupos parentais europeu, africano e ameríndio; 

- Comparar a freqüência de sobrenomes de conotação religiosa com a estimativa de 

mistura; 

 - Calcular os índices de diversidade e distância genética. 
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3 JUSTIFICATIVA 

 

 

Baseado na autodenominação da população, dados do IBGE mostram que a população 

da Bahia e da cidade de Salvador apresenta um contingente considerável de afrodescendentes 

(77,5% e 79,8%, respectivamente). Entretanto Parra et al. (2003) não observaram associação 

entre a cor da pele e a ancestralidade genômica, em uma amostra de 173 indivíduos de 

Queixadinha-MG, sugerindo então que esta característica não reflete bem a ancestralidade. 

Sabe-se que algumas doenças são mais prevalentes em determinados grupos étnicos ou 

populações geográficas e ainda que algumas delas estão relacionadas à pobreza (Pena, 2005). 

De posse destas informações reconhecemos que é de fundamental importância analisar a 

contribuição de cada população ancestral na população de Salvador, baseada não apenas nas 

características fenotípicas, mas sim em marcadores genéticos. Esta caracterização será 

importante para fornecer informações sobre eventual risco populacional para determinadas 

doenças que apresentam associação com grupo étnico ou geográfico. Pois o conhecimento das 

freqüências de marcadores associados com susceptibilidade para doenças em uma 

determinada população, como CYP3A4, GC-*1F e FY-null podem auxiliar na prevenção do 

desenvolvimento das enfermidades associadas. 

Essas informações serão também importantes para orientar o desenvolvimento de ações 

na área de saúde voltadas para o melhor atendimento da população de Salvador-BA, para 

aquelas condições que são associadas a determinadas populações, regiões geográficas e que 

fazem parte do nosso componente ancestral. 

O conhecimento da ancestralidade genética poderá ser utilizado em estudos 

caso/controle permitindo avaliar se as diferenças nas freqüências alélicas observadas se 

devem a uma relação causal ou estruturação populacional. 
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4 MATERIAL E MÉTODOS 

 

 

4.1 Desenho experimental 

 

 

 A partir das amostras de sangue total, estocadas no Laboratório Avançado de Saúde 

Pública (LASP), foi feita a extração de DNA. Com o DNA extraído e diluído, para uma 

concentração de trabalho de 100ng/uL foram genotipadas para os marcadores selecionados, 

utilizando a técnica de PCR para as inserções Alu e indel e por PCR em tempo real para os 

SNP.  

 Com os dados dos genótipos para as amostras estudadas foram calculadas as 

freqüências alélicas, freqüências genotípicas e realizadas a diferenciação populacional e 

associação de loci par-a-par pelo programa GENEPOP, foi também calculado o valor de Fst 

para as diferentes regiões da cidade de Salvador (Apêndice A e Figura 9) pelo programa 

GDA.  

 Além disso, foram calculados os índices de diversidade genética Gst e Hs, baseados 

nos dados de freqüência para todos os marcadores na população de Salvador e populações 

ancestrais. O cálculo da estimativa de mistura populacional para a cidade de Salvador e suas 

regiões foi realizado utilizando o programa ADMIX, baseado nas freqüências alélicas 

encontradas e nas das populações ancestrais.  

 Com os genótipos de cada indivíduo da população de Salvador e das populações 

ancestrais (descritas no item 4.2 População estudada) foi realizada a análise de ancestralidade 

individual com a utilização do programa STRUCTURE 2.2, os genótipos das populações 

ancestrais foram gentilmente cedidos pelo grupo do Dr. Mark D. Shriver, do Departamento de 

Antropologia da Universidade do Estado da Pensilvânia.  

 Além das análises moleculares, realizou-se a análise de sobrenomes com dados 

obtidos no banco de dados do projeto Bahia Azul, gentilmente cedido pelo Prof. Dr. Maurício 

Barreto do Instituto de Saúde Coletiva da Universidade Federal da Bahia (ISC/UFBA). O 

desenho do presente estudo está sumarizado na Figura 2. 
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Figura 2. Desenho experimental utilizado na análise das amostras 

 

 

4.2 População estudada 

 

 

 Neste trabalho foram utilizadas amostras provenientes da cidade de Salvador, capital 

do estado da Bahia, cidade com uma área de 706,799km2, latitude: 12° 58′ 15″ S, longitude: 

38° 30′ 39″ W, população de 2.892.625 habitantes (IBGE, 2007).  

A casuística deste estudo inclui amostras de DNA de 1.286 indivíduos selecionados 

randomicamente, para o estudo de prevalência e incidência de marcadores sorológicos para 

agentes infecciosos entre residentes de distintos espaços intra-urbanos chamados de “áreas 

sentinelas”, como forma de medir o impacto na implantação do sistema de saneamento básico 

em algumas dessas áreas. O esquema amostral está descrito com detalhes por Teixeira et al. 

(2002). Em resumo, a população de estudo foi selecionada de uma amostra inicial de 30 áreas 

sentinelas da cidade de Salvador escolhidas para representar a grande variedade de condições 

de vida nessa cidade (Figura 9). Nestas áreas foram identificados 68.749 residentes; desses 

1500 foram selecionados de acordo com o procedimento de amostragem aleatória simples 

sem reposição.  

Amostra – sangue total 

Extração de DNA  
(Fenol-Clorofórmio) 

Genotipagem 

PCR (Inserções Alu e indel)           PCR em Tempo Real (SNP) 

Análises Estatísticas 
(GENEPOP, ADMIX, GDA, DISPAN e STRUCTURE) 

Banco de Dados 
Bahia Azul 

Análise de 
sobrenomes 
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Os genótipos das populações parentais utilizadas para comparação com os dados de 

Salvador foram gentilmente cedidos pelo Dr. Mark D. Shriver, Departamento de 

Antropologia, Universidade do Estado da Pensilvânia. Este grupo é composto por 134 

Nigerianos, representando os africanos, 104 Alemães e Espanhóis, representando os europeus, 

e 237 Nativos Americanos. 

 

 

4.3 Extração de DNA 

 
 
 As amostras de sangue e plasma foram coletadas no ano de 1997 (Teixeira et al., 

2002) e encontram-se depositadas no Laboratório Avançado de Saúde 

Pública/CPqGM/FIOCRUZ. Destas amostras retirou-se uma alíquota de 300uL para extração 

de DNA genômico utilizando-se a técnica fenol-clorofórmio como descrita anteriormente por 

Panasci et al., 1977.   

 

 

4.4 Marcadores analisados 

 

Todos os marcadores selecionados já foram amplamente utilizados em outros estudos e 

portanto, já validados para este tipo de análise.  

 
 
4.4.1 Inserção Alu e indel  

 
 

Foram analisados quatro marcadores sendo um polimorfismo de inserção/deleção, no 

locus AT3, e três inserções Alu nos loci Sb19.3, APO e PV92. A localização citogenética para 

os loci estudados e o tipo de marcadores analisados estão relacionados no Quadro 2. A 

seqüência dos primers utilizados e as condições de amplificação da PCR estão descritas no 

Quadro 3. 
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4.4.1.1 Inserção/Deleção (AT3-I/D) 

 

 

A antitrombina III (AT3) é um membro da família dos inibidores da serina proteinase. 

Ela inativa, irreversivelmente, várias proteinases de coagulação, tais como os fatores IXa, Xa, 

XIIa e trombina. O gene da AT3 localiza-se no cromossomo 1 (1q25.1), possui 19kb e sete 

éxons (Liu et al., 1995). No presente estudo foi analisado o polimorfismo de comprimento de 

76bp (inserção/deleção) na região 5’ do éxon 1 (Liu et al., 1995). A presença desta inserção 

gera um fragmento de 572bp e caracteriza o alelo AT3-I/D*1, mais freqüente na população 

africana.  

 

Loci Polimorfismo Número de rs Localização 
População com maior 

freqüência do Alelo*1 

AT3-I/D 76bp indel rs3138521 1q25.1 Africana 

Sb19.3 Inserção Alu rs3138524 19p12 Europeu 

APO Inserção Alu rs3138522 11q23.3 Europeu 

PV92 Inserção Alu rs3138523 16q23.3 Ameríndia 

FY-Null A>G rs2814778 1q23.2 Europeu 

LPL T>C rs285 8p21.3 Africana 

CKMM C>T rs4884 19q13.32 Ameríndia 

GC-34nt** G>T rs7041 4q13.3  

GC-45nt** C>A rs4588 4q13.3  

CYP3A4 A>G rs2740574 7q22.1 Ameríndia 

 
Quadro 2. Localização citogenética dos loci analisados e populações parentais com maior freqüência do alelo*1. 

** = Estes dois diferentes polimorfismos no gene GC, um no nucleotídeo (nt) 34 e outro no 45, formam  
os alelos  GC*1F (mais freqüente em africanos) , GC*1S (mais frequente em europeus) e GC*2.  

 
 

4.4.1.2 Inserções Alu (SB19.3, APO e PV 92) 

 

 

As inserções Alu são repetições intercalantes curtas (SINE, do inglês short interspersed 

repetitive elements) diméricas de aproximadamente 300pb, e representam 10% do genoma 

humano. Cada elemento Alu é um retrotransposon homólogo ao gene 7SL RNA e que se 

movimenta através do genoma de primatas por um processo definido como retrotransposição. 
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Os polimorfismos de inserções Alu são marcadores ideais para estudos evolucionários 

humanos porque a retrotransposição produz eventos de inserção irreversíveis e amplamente 

distribuídos, cada qual com o estado ancestral conhecido (Watkins et al., 2001). Os elementos 

Alu podem ser classificados em famílias e subfamílias com base na identidade nucleotídica 

entre elas. 

 A inserção Alu Sb19.3 pertence a subfamília Yb8 e está localizada no cromossomo 

19p12 (Arcot et al., 1998). A presença da inserção Alu gera um fragmento de 

aproximadamente 457pb que caracteriza o alelo Sb19.3*1. Este alelo apresenta freqüência 

elevada em europeus e nativo-americanos. O locus Alu APO está próximo ao complexo de 

genes da apolipoproteína AI-CIII-AIV no braço longo do cromossomo 11 (Karathanasis et al., 

1986). A presença da inserção Alu gera um fragmento de aproximadamente 409pb e 

caracteriza o alelo APO*1, bastante freqüente em nativo-americanos e europeus. O Alu PV-92 

localiza-se no cromossomo 16 (Batzer et al., 1994) e a caracterização do alelo PV92*1 da-se 

pela presença da inserção Alu que gera um fragmento de aproximadamente 400pb, mais 

prevalente em populações asiáticas. O tamanho dos fragmentos gerados para os alelos de cada 

polimorfismo de inserção são específicos para as seqüências de primers descritas no Quadro 

3. 

 

 

4.4.2 Marcadores SNP  

 

 

Além dos marcadores citados também foram analisados polimorfismos de único 

nucleotídeo (SNP) (FY-null, LPL, CKMM, GC e CYP3A4).  

A localização cromossômica e os possíveis alelos estão representados na Quadro 2. A 

genotipagem para estes polimorfismos foi feita por PCR em tempo real com kits comerciais 

pela Applied Biosystems, exceto para o CYP3A4 que teve sua região de interesse identificada e 

enviada para síntese de primers e sondas também pela Applied Biosystems. 
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4.4.2.1 FY-null (antígeno Duffy) 

 

 

Os antígenos Duffy são proteínas multiméricas da membrana de eritrócitos compostas 

por diferentes subunidades. Uma glicoproteína de 35 a 45 kD nomeada GPD é a subunidade 

principal da proteína complexa e tem as determinantes antigênicas definidas por anti-Fy (a), 

anti-Fy (b), e os anticorpos anti-Fy6 (Hadley et al., 1984). O fenótipo Fy (a-b-) fornece a 

proteção completa para infecção pelo Plasmodium vivax.   

O sistema de Duffy foi o primeiro grupo sanguíneo a ter o locus genético atribuído ao 

cromossomo autossômico específico, o cromossomo 1 (Donahue et al., 1968).  

A variante a ser analisada neste estudo está relacionada com o fenótipo Fy (a-b-) que 

teve sua base molecular demonstrada por Tournamille et al. (1995). Esta é uma transição de 

uma adenina (A) para uma Guanina (G) na posição -46 da região promotora deste gene. A 

população européia praticamente possui apenas o alelo A, convencionalmente chamado de 

alelo FY-null*1, juntamente com os nativos americanos, enquanto que os africanos 

apresentam apenas o alelo G. 

 

 

4.4.2.2 LPL 

 

 

A lipoproteína lipase (LPL) está envolvida no metabolismo de triglicérides através do 

catabolismo de partículas como quilomícrons e VLDL (do inglês, very low density 

lipoproteins) (Stepanov & Lemza 1993). A variante a ser estudada no locus LPL é uma 

transição de uma timina (T) para uma citosina (C) e encontra-se no intron 6 do gene da 

lipoproteína lipase (LPL), onde o alelo T, também conhecido como alelo LPL*1, encontra-se 

mais frequente em populações africanas e o alelo C em populações asiáticas, sendo que as 

populações européias apresentam freqüências semelhantes desses alelos. 

 

 

 

 

 

 



 

 

30 

4.4.2.3 CKMM 

 

 

A creatina cinase existe como um dímero: a enzima do músculo (MM) consiste em 2 

subunidades idênticas de M, e a do cérebro (BB) consiste em 2 subunidades idênticas de B 

(Dawson et al., 1968). Outros tecidos mostram uma terceira, a enzima híbrida MB. As 

isozimas dímericas da creatina cinase estão envolvidas na manutenção dos níveis 

intracelulares de ATP, particularmente nos tecidos que têm demandas de energia elevada. A 

isozima MM da creatina cinase é encontrada exclusivamente em músculo estriado; a isozima 

BB é encontrada no músculo liso, cérebro e nervos; CKMB é encontrado no coração humano.  

O gene da creatina cinase está localizado no cromossomo 19q13.32 e o polimorfismo  

estudado neste gene consiste em uma transição C>T, no éxon 8. Sendo o alelo C prevalente 

nas populações européias e africanas e o T, ou alelo CKMM*1, na asiática. 

 

4.4.2.4 GC 

 

 

A proteína ligadora de vitamina D tem seu gene localizado no cromossomo 4. Neste 

foram identificadas duas mutações no éxon 11, uma na posição 34, uma transição de G para 

T, que leva a troca de um ácido aspártico para um ácido glutâmico na cadeia polipeptídica, no 

códon 416. E outra no nucleotídeo 45, a substituição de uma C por uma A com conseqüente 

alteração de um aminoácido treonina para uma lisina no códon 420 (Braun et al., 1992).  

A combinação dessas mutações gera três diferentes isoformas da proteína ligadora de 

vitamina D (Sandford et al., 1997). Cada isoforma corresponde a um alelo: *1F (T para o 

nucleotídeo 34 e C para o 45), mais freqüente em africanos, *1S (G para o 34 e C para 45), 

mais freqüente em europeus, e o 2 (com uma T na posição 34 e A na 45).  

 

 

4.4.2.5 CYP3A4 

 

 

O Citocromo P450 3A4 (CYP3A4) se expressa predominantemente e 

constitutivamente no fígado (Wrighton & Stevens, 1992), seu gene é ativado 

transcricionalmente por uma variedade de estruturas químicas.  
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O CYP3A4 é responsável pelo metabolismo oxidativo de uma grande variedade de 

xenobióticos, incluindo, aproximadamente, 60% de todas as drogas clínicas utilizadas.  

Na região 5’ próxima ao gene, que está localizado no cromossomo 7, encontramos a 

substituição de nucleotídeo A>G. O alelo A, também descrito como alelo CYP3A4*1, é mais 

freqüente em europeus e asiáticos, enquanto que o alelo G é predominante em africanos. 

 

 

4.5 Genotipagem das inserções Alu e indel pela reação em cadeia da polimerase (PCR) 

 
 
 

O polimorfismo indel e as inserções Alu (AT3-I/D, Sb19.3, APO e PV92, 

respectivamente) foram genotipados por PCR utilizando os primers (Quadro 3) e condições 

de PCR de 1 ciclo com 94ºC por 6 minutos e Tº de pareamento (Quadro 3) por 2 minutos; 

seguido por 35 ciclos com 72ºC por 1 minuto, 94ºC por 30 segundos, Tº de pareamento por 1 

minuto e um ciclo final de 72ºC por 10 minutos.  

As reações de PCR foram feitas em termociclador “Perkin Elmer-Cetus 9600” em 

volume total de 25µl, composto por: 100 ng de DNA; 10 mM tris-HCl pH 8,5; 50 mM KCl, 

1,5 mM MgCl2; 0,01% gelatina; 200 mM de cada dNTP; 0,25 mM de cada primer, e 1U de 

Taq DNA polimerase. As temperaturas de pareamento estão descritas na Quadro 3. 

Os fragmentos gerados foram analisados em gel de agarose a 2% ou poliacrilamida 

6%, corado com brometo de etídeo e visualizado em luz ultravioleta ou nitrato de prata, 

respectivamente (Figuras 3, 4, 5 e 6). Para análise do tamanho dos fragmentos gerados foi 

utilizado o marcador de peso molecular N3236S da New England Biolabs® de 50pb. 

Inicialmente a genotipagem destes marcadores foi analisada em gel de agarose corados com 

brometo de etídeo e os resultados confrimados em gel de poliacrilamida com a coloração por 

nitrato de prata. 

 

Loci Seqüência dos primers 
Temperatura de 

pareamento 
AT3-I/D F: 5’-CCACAGGTGTAACATTGTGT-3´ 

R: 5’-GAGATAGTGTGATCTGAGGC-3´ 
54ºC 

APO F: 5’-AAGTGCTGTAGGCCATTTAGATTAG-3´ 
R: 5’-AGTCTTCGATGACAGCGTATACAGA-3´ 

66ºC 

PV92 F: 5’-AACTGGGAAAATTTGAAGAGAAAGT-3´ 
R: 5’-TGAGTTCTCAACTCCTGTGTGTTAG-3´ 

56ºC 

SB19.3 F: 5’-TCTAGCCCCAGATTTATGGTAACTG-3´ 
R: 5’-AAGCACAATTGGTTATTTTCTGAC-3´ 

63ºC 

Quadro 3. Seqüência dos primers e temperatura de pareamento utilizados para amplificação dos loci estudados. 
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Figura 3. Padrão de bandas observado para o locus AT3-I/D. M: Marcador de peso molecular. Raias 1, 3 e 4: 
indivíduos homozigotos para a ausência da inserção (496pb). Raias 6 e 7: indivíduos heterozigotos (572pb e 
496pb). Raia 5: indivíduo homozigoto para a presença da inserção (572pb).                                                                  
 
 
 

                                                                    
 
Figura 4. Padrão de bandas observado para o locus APO. M: Marcador de peso molecular. Raias 1, 2 e 3: 
indivíduos homozigotos para a presença da inserção (409pb). Raias 4, 5 e 6 : indivíduos heterozigotos (409pb e 
109pb). Raias 7 e 8: indivíduos homozigotos para a ausência da inserção (109pb). 
 
 
 
 
 

                                                                                                                            
 
Figura 5. Padrão de bandas observado para o locus SB19.3. M: Marcador de peso molecular. Raia 1 e 3: 
indivíduo homozigoto para a presença da inserção (457pb). Raia 2, 4, 5, 6: indivíduos heterozigotos (457pb e 
157pb). Raia 7, 8 e 9: indivíduo homozigoto para a ausência da inserção (157pb). 
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Figura 6. Padrão de bandas observado para o locus PV92. M: Marcador de peso molecular. Raias 1, 2 e 3: 
indivíduos homozigotos para a presença da inserção (400pb). Raia 4, 5 e 6: indivíduos heterozigotos (400pb e 
100pb). Raias 7, 8 e 9: indivíduos homozigotos para a ausência da inserção (100pb). 

 

4.6 Genotipagem dos SNP: PCR em tempo real 

 
 

O PCR em tempo real é baseado no uso de uma sonda fluorescente, com seqüências 

específicas para cada alelo, onde cada sonda foi marcada com um fluoróforo diferente. 

Cada sonda hibridiza com a seqüência alvo gerando sinal fluorescente proporcional à 

concentração dos produtos amplificados, permitindo assim, correlacionar a intensidade de 

sinal coletada com a quantidade de produto amplificado (Figura 7). O sistema utilizado para 

realização dessa reação foi o TaqManTM da Applied Biosystems do Brasil. Nesse sistema, a 

sonda se hibridiza na região complementar do DNA alvo que está localizada entre os sítios de 

ligação dos primers. Cada sonda é marcada com um fluoróforo diferente denominado 

reporter (R) na extremidade 5’. Na extremidade 3’ existe outro fluoróforo denominado 

quencher (Q) cuja função é absorver a emissão de fluorescência do reporter, quando a sonda 

se encontra intacta. Durante a PCR ocorre a hibridização dos primers e da sonda, no 

fragmento de DNA, e, durante a extensão dos primers, a enzima, Taq DNA polimerase por 

sua atividade 5’-3’ exonuclease irá também clivar a sonda a partir da extremidade 5’. Desta 

forma, a fluorescência emitida pelo reporter foi detectada e sua intensidade aumentou em 

função do número de cópias que foram amplificadas. Após a amplificação como num PCR 

convencional foi feita a discriminação alélica, onde se quantificou a intensidade de cada 

fluoróforo, correspondendo a um determinado alelo. Os diferentes genótipos emitem 

fluorescência correspondente a cada alelo marcado (Figura 8A), um com o fluoróforo VIC e 

outro com o fluoróforo FAM. Se ambos os alelos apresentarem fluorescência teremos um 

genótipo heterozigoto (Figura 8A). 

.  

Figura 7. Representação esquemática da Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) em tempo real pelo método 
Taqman ®.  

 

 

A B 
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A) Pareamento dos primers e sonda TaqMan, início da atividade 5’ exonuclease da Taq DNA polimerase  
B) Hidrólise total da sonda TaqMan com a separação dos corantes (Repórter e Quencher), a intensidade de 
emissão de luz fluorescente é proporcional a quantidade de produto formado. 

 

 

 

Figura 8. A – Quantidade de fluorescência capturada durante a amplificação em aparelho de PCR em Tempo 
Real por cada sonda, Verde: VIC, Vermelho: FAM, correspondendo a cada um dos alelos dos marcadores 
analisados. No exemplo temos um genótipo heterozigoto, pois foi detectada fluorescência para ambas as sondas 
B – Gráfico de discriminação alélica gerado a partir da emissão de fluorescência pelas sondas específicas para 
cada alelo.  No eixo das abcissa temos os indivíduos representados por círculos vermelhos, estes são 
homozigotos para um dos alelos, os representados no eixo das ordenadas, pelos losangos azuis, são homozigotos 
para o outro alelo e os triângulos verdes são os heterozigotos.  

 

 

4.7 Análise de sobrenomes 

 
 
Das 1.286 amostras utilizadas para genotipagem dos marcadores 1.016 possuíam 

dados de bairro de origem e sobrenomes. Os bairros presentes no banco foram agrupados 

utilizando como referência a classificação da Secretária do Planejamento, Urbanismo e Meio 

Ambiente (SEPLAM) que separa a cidade de Salvador em 18 regiões (Figura 9). Em cada 

região (Apêndice A e Figura 9) e na cidade como um todo foi identificado os sobrenomes de 

conotação religiosa mais freqüentes (Tabela 2 do manuscrito 2). 

 
 
 

4.8 Análises estatísticas 

 
 
As freqüências alélicas, a aderência ao equilíbrio de Hardy-Weinberg e a análise de 

associações par-a-par entre loci foram realizadas pelo programa GENEPOP versão 3.4 

(Raymond & Rousset, 1995).  

B A 
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Com base nas freqüências de populações ancestrais ameríndias, européias e africanas, 

calculadas a partir dos dados enviados pelo Dr. Mark D. Shriver, foram realizadas as análises  

  

    
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

            Figura 9. Mapa de Salvador por região administrativa. 

 

de estimativas de mistura étnica pelo programa ADMIX, admitindo-se o modelo tri-híbrido 

para a população de Salvador  (Chakraborty, 1985). 

Os valores de heterozigose média (HS) foram calculados utilizando o programa DISPAN 

(Ota, 1993) e as Estatísticas F pelo programa GDA (Lewis & Zaykin et al., 1997).  

Foi utilizado também o programa Structure 2.2 (Pritchard et al., 2000) com o objetivo 

de estimar a contribuição ancestral de cada indivíduo estudado, baseado nos genótipos tanto 

da população de Salvador quanto das populações ancestrais (Shriver, comunicação pessoal). 

Os parâmetros utilizados para esta análise foram baseados no trabalho de Luizon, 2007. 

Para determinar mais precisamente os agrupamentos que representavam os indivíduos 

pertencentes às populações consideradas parentais foi habilitada a opção Use Pop Info 

Selection FLAG. Na opção Ancestry Model foi selecionado Use Population Information. As 

análises foram realizadas com K = 3 como parâmetro predefinido para o número de 

populações assumidas como parentais, com 30.000 interações para o período burn-in e 

100.000 interações adicionais para obter as estimativas dos parâmetros. 
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4.9 Considerações éticas 

 
 

O presente projeto foi submetido e aprovado pelo Comitê de Ética em Pesquisa do 

Centro de Pesquisas Gonçalo Moniz da Fundação Oswaldo Cruz, em Salvador (BA) de 

acordo com o parecer de número 84/2006 (Anexo A).  
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5 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 

Os resultados e discussão apresentam-se nos manuscritos 1 e 2 e os resultados das análises 

realizadas e não mostradas nos textos dos artigos foram adicionadas como apêndice. 
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5.1 MANUSCRITO 1 

Estimativa de mistura genética em uma amostra da população de Salvador-BA-Brasil. 

Machado, T.M.B.1, Bomfim,T.F.1 , Acosta, A.X.1,2 , Sousa, S.M.B.5, Galvão-Castro, B.1,3, 
Abé-Sandes, K1,4 . 
1- Laboratório Avançado de Saúde Pública/ Centro de Pesquisas Gonçalo Moniz/FIOCRUZ, 
2- Faculdade de Medicina da UniversidadeFederal da Bahia (UFBA), 3- Escola Bahiana de 
Medicina e Saúde Pública/Fundação para o Desenvolvimento das Ciências (FBDC), 4- 
Universidade do Estado da Bahia (UNEB), 5- Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia 
(UESB). 
 

Resumo 

Os ameríndios, africanos e europeus foram identificados como principais formadores da 
população brasileira e conseqüentemente da população de Salvador. A população brasileira 
considerada a mais heterogênea do mundo é resultado de 500 anos de miscigenação. Contudo 
a distribuição dos grupos étnicos ancestrais ao longo do território brasileiro não ocorreu de 
forma homogênea, diferindo significativamente a depender da região geográfica. Dados do 
IBGE 2000 mostram que em Salvador o percentual de afrodescendentes, por 
autodenominação é de 79,8%. Para estimarmos a contribuição dos grupos ancestrais nesta 
população foram analisados 1.312 indivíduos, provenientes da população de Salvador, para os 
alelos específicos de população AT3-I/D, APO, SB19.3, PV92, FY-null, LPL, CKMM, GC-

*1F, GC-*1S e CYP3A4. A miscigenação da população de Salvador foi confirmada pela 
diferença das freqüências desta população com as ancestrais. Assim como pela estimativa de 
mistura populacional, com contribuição africana de 49,2%; 36,3% européia e 14,5% 
ameríndia e também pelas análises de heterozigose média (0,407) e estrutura populacional 
(associação entre os marcadores SB19.3 e LPL). A estatística F (0,005) demonstrou que as 
regiões da cidade de Salvador são diferentes, porém em pequenas proporções. Ao 
compararmos a estimativa da contribuição africana do IBGE, 2000, por autodenominação 
com os dados moleculares deste trabalho concluímos que a autodenominação é um critério 
impreciso na avaliação da contribuição parental dentro desta população. 
Palavras Chave: Salvador; miscigenação; Alelos específicos de população.  
 

Introdução 

A formação da população brasileira é resultado de 500 anos de miscigenação entre os 

três principais grupos étnicos ancestrais: africanos, europeus e ameríndios. Como 

conseqüência desse processo a nossa população é considerada como uma das mais 

heterogêneas do mundo. A história da formação da população da Bahia é semelhante à 

brasileira, tendo em vista que Salvador foi a primeira capital do Brasil, um importante pólo 

socioeconômico.   

Segundo Curtin (1969), o Brasil teria recebido cerca de 4 milhões de escravos, durante 

os anos de 1600 a 1870, o que compreende 40% do total de escravos que foram introduzidos 

nas Américas neste período.  
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Com a abertura dos portos em 1808, o fluxo de imigrantes provenientes da Europa 

intensificou-se e continuou acentuado até o início do século XX. De acordo com Callegari-

Jacques e Salzano (1999), dos imigrantes que chegaram ao Brasil entre 1500 e 1972, 58% 

eram europeus, 40% africanos e 2% asiáticos.  

Dados do IBGE 2000 demonstram que 77,5% da população da Bahia (10.095.282 

indivíduos) é composta por afrodescendentes sendo que em Salvador 79,8% são 

negros/pardos.  

As migrações em massa durante o período colonial do Brasil promoveram a dispersão 

destes três grupos étnicos formadores ao longo do país favorecendo dessa forma a 

miscigenação. Entretanto, o estudo de Azevedo et al. (1982) demonstram a diversidade na 

distribuição dos negros no estado da Bahia e o branqueamento dessa população à medida que 

a distância do litoral aumenta, com exceção das regiões economicamente importantes, onde a 

mão de obra escrava foi muito utilizada. 

Em um estudo realizado em Salvador foi demonstrado que mesmo entre os grupos 

urbanos a miscigenação não ocorre de forma homogênea, existe uma forte tendência a uniões 

entre indivíduos do mesmo grupo racial (Azevedo et al.,1986).  Além disso, tanto os dados 

históricos como dados genéticos obtidos através da análise do cromossomo Y (Carvalho-Silva 

et al., 2001; Abé-Sandes et al., 2004) e do DNA mitocondrial (Alves-Silva et al., 2000) 

evidenciam a ocorrência no passado de um forte direcionamento entre os casamentos, sendo 

mais freqüentes as uniões entre homens europeus e mulheres ameríndias e africanas. 

Estimativas de mistura baseadas em marcadores uniparentais (Y e DNAmt) 

demonstraram a diversidade genética das populações brasileiras e apontam que mesmo em 

descendentes de europeu é possível encontrar alelos tanto de origem africana (Carvalho-Silva 

et al., 2001; de Souza et al., 2003; Abé-Sandes et al., 2004) como ameríndia (de Souza et al., 

2003; Abé-Sandes, 2002). 

A diversidade genética dos alelos para quaisquer loci é compartilhada por todas as 

populações. Dados da literatura também revelam que a maioria (de 80% a 90%) da variação 

genética que ocorre entre humanos é interindividual e que somente 10% a 20% da variação 

total é devida a diferenças populacionais (Nei,1987; Cavalli-Sforza et al., 1994; Deka et al., 

1995). 

Tanto os alelos únicos (Chakraborty et al., 1991) quanto os alelos específicos de 

populações (PSA) (Shriver et al., 1997) são úteis para a investigação forense, estimativa de 

mistura étnica, ou estudos de mapeamento gênico (Reed, 1973; Chakraborty et al., 1992; 

Stephens et al., 1994).  
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Alguns estudos têm utilizando loci PSA autossômicos (Parra et al.,1998; Parra et al., 

2003; Shriver et al., 1997; Shriver et al., 2003) para estimar a contribuição ancestral em 

diferentes populações com o intuito de melhor caracterizá-las.  

O objetivo do presente estudo foi realizar tal análise com a população de Salvador, 

conhecidamente miscigenada e que possuiu uma distribuição diferente das populações 

ancestrais.  

 

Material e Métodos   

- Amostras 

Foram utilizadas 1.286 amostras provenientes da base de dados de um amplo projeto 

que estimou a prevalência e incidência de marcadores sorológicos para agentes infecciosos na 

cidade de Salvador (Teixeira et al., 2002). As amostras foram subdivididas em regiões, 

compreendendo diferentes áreas administrativas (Figura 9 e Apêndice A). 

Foram utilizados também os genótipos de amostras parentais de 134 Nigerianos, 

representando os africanos, 104 Alemães e Espanhóis, representando os europeus, e 237 

Nativos Americanos, gentilmente cedidos pelo grupo do Dr. Mark D. Shriver, Departamento 

de Antropologia, Universidade do Estado da Pensilvânia.  

- Marcadores 

Foram analisados nove marcadores sendo um polimorfismo de inserção/deleção (AT3-

I/D), três inserções Alu (Sb19.3, APO e PV92) e cinco SNP (FY-null, LPL, CKMM, GC e 

CYP3A4). Todos os marcadores possuem um alto diferencial (δ>30%) de freqüência entre as 

populações parentais. 

- Análise Laboratorial 

O DNA de todas as amostras foi extraído pela técnica fenol-clorofórmio (Panasci et 

al., 1977).  A genotipagem foi diferenciada de acordo com o tipo de marcador, para as 

inserções Alu e a indel foi aplicada a técnica de PCR utilizando os primers e condições de 

PCR, com pequenas modificações, descritas na literatura (Shriver et al., 1997; Parra et al., 

1998). Os fragmentos gerados foram analisados em gel de agarose a 2% ou poliacrilamida 

6%, corado com brometo de etídeo e visualizado em luz ultravioleta ou nitrato de prata, 

respectivamente.  

Para os marcadores do tipo SNP foi utilizada a técnica de PCR em tempo Real 

utilizando kits comerciais, sistema  TaqManTM, da Applied Biosystems. 
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- Análises Estatísticas 

As freqüências alélicas, a aderência ao equilíbrio de Hardy-Weinberg e a análise de 

associações par-a-par entre os loci foram realizadas pelo programa GENEPOP versão 3.4 

(Raymond & Rousset, 1995).  

A estimativa de mistura populacional e individual foi realizada utilizando o programa 

ADMIX 2.0 (Chakraborty, 1985), admitindo-se modelo tri-híbrido para a população de 

Salvador, e o programa Structure 2.2 (Pritchard et al., 2000), respectivamente. Esta última 

teve o objetivo de estimar a contribuição ancestral de cada indivíduo estudado, baseado nos 

genótipos tanto da população de Salvador quanto das populações ancestrais (Shriver, 

comunicação pessoal). 

Os parâmetros utilizados para a análise individual foram baseados no trabalho de 

Luizon, 2007. Para determinar mais precisamente os clusters que representavam os indivíduos 

pertencentes a populações consideradas parentais foi habilitada a opção Use Pop Info 

Selection FLAG. Na opção Ancestry Model foi selecionado Use Population Information. As 

análises foram realizadas com K = 3 como parâmetro predefinido para o número de 

populações assumidas como parentais, com 30.000 interações para o período burn-in e 

100.000 interações adicionais para obter as estimativas dos parâmetros. 

Os valores de heterozigose média (HS) foram calculados pelo programa DISPAN (Ota, 

1993) e as Estatísticas F pelo programa GDA (Lewis & Zaykin et al., 1997).  

 

Resultados e Discussão 

Este é um trabalho pioneiro na população urbana e não classificada fenotipicamente da 

cidade de Salvador utilizando estes marcadores. As freqüências do alelo*1 encontradas para 

cada marcador analisado estão sumarizadas na Figura 1; e as freqüências genotípicas 

encontradas e o número de indivíduos analisados encontram-se nas Tabelas 1 e 2.  

Ao compararmos as freqüências alélicas dos marcadores estudados na população de 

Salvador com as encontradas nas populações ancestrais podemos observar que esta população 

realmente difere das ancestrais (europeus (EU), africanos (AF) e ameríndios (NA)), dados 

confirmados pela análise de diferenciação populacional (com resultado significante para todos 

os marcadores analisados). As regiões também mostram diferenças nas freqüências quando 

comparadas com as populações parentais, Tabela 3. As diferenças encontradas entre as 

freqüências alélicas ancestrais e as da população de Salvador refletem o processo de 

miscigenação entre as populações européias, africanas e ameríndias, ocorridos durante o 

período de colonização até o presente. 
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A análise de diferenciação populacional entre as regiões de Salvador revelou uma 

estruturação populacional, mostrada pela diferenciação gênica significante para os loci AT3-

I/D, APO, PV92 e CKMM quando comparamos as subpopulações (dados não mostrados). 

A análise de aderência ao Equilíbrio de Hardy-Weinberg mostrou que os marcadores 

APO, FY-null, GC e CYP3A4 não se encontravam em equilíbrio. Os dois primeros 

apresentaram um aumento na quantidade esperada de homozigotos e os dois últimos um 

aumento na quantidade de heterozigotos. 

A não adesão ao equilíbrio de Hardy-Weinberg relacionada com o predomínio de 

homozigotos nos loci APO e FY-null, pode sugerir uma escolha não completamente 

randômica, mesmo sendo aleatória, das amostras utilizadas neste estudo. Uma vez que a 

coleta não abrange toda a cidade e foi diferenciada entre as regiões sendo mais da metade da 

amostra proveniente das regiões III, IV e XVII, tendo a última uma participação de 30% no 

total das amostras. Podendo assim favorecer a coleta de amostras de indivíduos com 

percentual maior de ancestralidade africana, européia ou ameríndia. 

Outra possibilidade seria a influência da ocorrência de casamentos preferenciais já 

descritos para esta população, ou seja, uniões/casamentos entre indivíduos do mesmo grupo 

racial. Azevedo et al. (1986)4 apontaram para uma não homogeneidade na miscigenação até 

mesmo entre grupos urbanos. As uniões entre indivíduos do mesmo grupo étnico estariam 

favorecendo o aumento das freqüências dos genótipos homozigotos para os alelos estudados. 

Para os loci GC e CYP3A4 o excesso de heterozigotos pode indicar uma miscigenação 

elevada de determinadas regiões da cidade, favorecendo o aparecimento de heterozigotos. 

Essa sugestão pode ser corroborada por dados de heterozigose média encontrada para as 

diferentes regiões, 0,425, variando entre 0,359 (Região II) e 0,411 (Região I).  

Outro elemento importante a ser considerado na análise deste desvio de equilíbrio é a 

migração bastante freqüente dentro desta população (IBGE, 2000) tanto como emigração, ou 

seja, pessoas desta cidade se deslocando para outras regiões, a exemplo da região sudeste e 

também imigração, onde há um deslocamento de indivíduos do interior do estado para a 

capital. 

A não aderência ao Equilíbrio de Hardy-Weinberg parece estar sendo reforçada pela 

diferença no índice de heterozigose somada às diferentes contribuições ancestrais encontradas 

para cada região (Tabela 4) demonstrando assim que as regiões são diferentes entre si do 

ponto de vista genético 

A diversidade gênica encontrada na população de Salvador foi de 0,407, variando entre 

0,359 a 0,409, nas diferentes regiões estudadas. Esses valores são mais elevados que os 
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valores encontrados nas populações ancestrais, de 0,250 em africanos, 0,254 em europeus e 

0,262 nativos americanos. Esses resultados corroboram os fatos históricos de que a população 

de Salvador possui contribuição ancestral de diferentes populações, revelado pelo 

aumentando da diversidade genética intrapopulacional, quando comparado com as populações 

parentais (Salzano & Freire, 1986). 

Comparando as regiões encontramos um valor de Fst de 0,005, sendo o maior valor 

0,009 e o menor 0,003 (com intervalo de confiança de 99%), este é considerado um pequeno 

intervalo (Hartl & Clark 1997), mostrando que estas populações são pouco diferentes entre si 

(quanto mais próximo de 1 maior a diferença).  

Para avaliarmos a contribuição de cada população ancestral na composição da 

população de Salvador realizamos análises estatísticas com base nos dados encontrados para 

os nove loci estudados. Esta análise compara os dados encontrados na população de estudo 

com dados das principais populações ancestrais, africanos, europeus e nativos americanos. Os 

resultados desta análise mostram que a maior contribuição na formação da população de 

Salvador é de origem africana com 49,2%, seguida da européia e ameríndia, com 36,3% e 

14,5%, respectivamente, como mostrado na Tabela 4. A maior contribuição africana é 

corroborada pela análise de distância genética Figura 1 que demonstrou que a população de 

Salvador se aproxima mais da população africana que das demais populações ancestrais. 

Em outro estudo desenvolvido em populações brasileiras foi encontrada uma 

contribuição africana, em amostras auto-classificadas como brancas, variando entre 13 a 32% 

e em indivíduos da zona rural com classificação fenotípica a variação foi de 31 a 51% (Parra 

et al., 2003).  

A análise da contribuição das populações ancestrais também foi realizada estratificando 

a cidade de Salvador em diferentes regiões, com base na classificação da SEPLAM 

(Secretária do Planejamento, Urbanismo e Meio Ambiente). Os resultados desta análise 

apontam para uma contribuição africana maior na Região II – Itapagipe (58,54%) e menor na 

Região VIII – Pituba/Costa Azul (31,66%) sugerindo uma associação inversa entre a 

ancestralidade africana e nível sócio-econômico.  

Comparando os valores encontrados para a contribuição africana na população de 

Salvador com as populações do continente americano observa-se que a população baiana é 

diferente das populações já estudadas. Possuindo contribuição africana superior as demais, 

com exceção à população afro-caribenha de Tobago (94% de contribuição africana) 

(Miljkovic-Gacic et al., 2005). E ao comparar estes dados com os das populações brasileiras, 
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classificadas fenotipicamente (Parra et al., 2003), a contribuição africana da cidade de 

Salvador é similar à contribuição africana dos indivíduos classificados como intermediários. 

Comparando os dados de Salvador com os das demais regiões do país é possível 

observar que nesta cidade a contribuição africana é maior que o descrito para o Nordeste. 

(Parra et al., 2003).  

Esses achados corroboram dados históricos sobre a colonização brasileira, pois foi nesta 

cidade que se iniciou o processo de colonização e exploração das riquezas naturais do Brasil, 

sendo, por isso, a primeira cidade a receber um grande contingente de imigrantes portugueses 

e africanos. 

O desequilíbrio de ligação ocorre como uma conseqüência de mutação, seleção, deriva 

genética e estrutura populacional produzida por miscigenação ente populações etnicamente 

distintas (Smith et al., 2001). A estruturação da população pode ser sugerida uma vez que 

fazendo análise de desequilíbrio de ligação, ou associação de loci par-a-par encontramos uma 

associação entre marcadores não ligados, ou seja, não fisicamente próximos. 

Para observarmos a existência de estruturação nesta população foi feita uma análise de 

associação par-a-par entre os nove marcadores estudados, os loci que não estavam em 

equilíbrio de Hardy-Weinberg não foram analisados. Após a correção de Bonferroni (Johnson 

et al., 1992), foi encontrada a associação par a par entre os loci SB19.3 e LPL indicando 

estruturação por miscigenação, uma vez que essa associação compreende mais de 5% das 

associações analisadas. 

Foi realizada também a inferência de estrutura populacional comparando a população 

de Salvador com as populações parentais. O diagrama apresentado na Figura 2 mostra que a 

população de Salvador é composta por indivíduos miscigenados. Resultado similar foi 

observado para as regiões (dados não mostrados). Nesta análise foi possível verificar a 

estimativa individual de mistura genética, sendo a amostra que apresentou maior contribuição 

africana, 66,6%, proveniente da Região XVII e a menor, 13%, da Região VI, nesta última 

também foram encontrados os maiores valores de contribuição européia e nativo americana, 

53,4% e 52%, respectivamente.  

Os resultados deste estudo reforçam os dados históricos de que a população de 

Salvador é uma população miscigenada, com uma formação tri-híbrida, tendo como 

populações parentais os africanos, europeus e ameríndios. 
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Tabela 1. Freqüências genotípicas e do alelo *1 dos PSA numa amostra da população de Salvador-Bahia-Brasil.  
**FA = Freqüência alélica (para o alelo *1) 
 

 
Tabela 2. Freqüências genotípicas e do alelo *1 do PSA GC numa amostra da população de Salvador-Bahia-
Brasil. 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
Tabela 3. Freqüências alélicas dos marcadores nas populações ancestrais, na cidade de Salvador e em diferentes 
regiões de Salvador-Bahia-Brasil. 

 
Alelos/ 
Populações 

AT3-I/D*1 Sb19,3*1 APO*1 PV 92*1 FYnull*1 LPL*1 CKMM*1 GC-F*1 GC-S*1 
CYP3A4

*1 

AFRa 0,858 0,415 0,420 0,225 0,001 0,971 0,164 0,853 0,069 0,198 
EURa 0,282 0,903 0,925 0,152 0,998 0,492 0,313 0,156 0,607 0,958 
NAa 0,061 0,645 0,977 0,792 1,000 0,442 0,904 0,339 0,542 0,959 
Salvadorb 0,553 0,670 0,765 0,251 0,531 0,742 0,273 0,242 0,251 0,480 
Região Ib 0,444    0,656    0,674   0,213    0,540 0,684 0,295 0,256 0,256    0,543 
Região IIb 0,611 0,722 0,667 0,206 0,417 0,857 0,083 0,206 0,206    0,350 
Região IIIb 0,569 0,648 0,832 0,192 0,551 0,729 0,303 0,193 0,272    0,455 
Região IVb 0,557 0,724 0,757 0,229 0,539 0,699 0,251 0,256 0,244    0,438 
Região VIb 0,500 0,698 0,782 0,237 0,614 0,739 0,274 0,247 0,256    0,522 
Região VIIIb 0,583 0,826 0,929 0,350 0,660 0,717 0,396 0,050 0,375    0,618 
Região IXb 0,631 0,647 0,772 0,226 0,483 0,778 0,219 0,340 0,250    0,395 
Região Xb 0,418 0,655 0,726 0,307 0,588 0,729 0,333 0,192 0,285    0,550 
Região XVIb 0,705 0,614 0,750 0,333 0,432 0,806 0,239 0,285 0,167    0,500 
Região XVIIb 0,601 0,633 0,806 0,280 0,523 0,774 0,274 0,230 0,248    0,481 

  a = Shriver et al., 2003;  b = presente estudo.  AFR = Africanos; EUR = Europeus; NA = Nativo Americanos 
 

 

GC*1F GC*1S GC*2 FA 
Genótipo 

n (%) n (%) n (%)  
GC*1F 

18 (1,6) 20 (1,8) 
474 

(43,3) 0,242 

GC *1S 
--- 3 (0,3) 

524 
(47,9) 0,251 

GC*2 
--- --- 

55 
(5,0) 0,507 

 N total 1094 

 Marcadores 

Genótipos AT3 APO SB19.3 PV 92 FYnull LPL CKMM CYP 

 n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) 
*1/*1 325 

(31,4) 
736 

(61,2) 
552 

(45,3) 
86 

(7,3) 
376 

(30,5) 
602 

(55,3) 
92 

(7,3) 
254 

(28,6) 
*1/*2 496 

(47,9) 
369 

(30,7) 
527 

(43,3) 
424 

(35,7) 
560 

(45,4) 
410 

(34,6) 
501 

(39,9) 
343 

(38,6) 
*2/*2 215 

(20,7) 
98 

(8,1) 
139 

(11,4) 
676 
(57) 

298 
(24,1) 

77 
(7,1) 

663 
(52,8) 

291 
(32,8) 

 1036 1203 1218 1186 1234 1089 1256 888 
FA** 0,553 0,765 0,670 0,251 0,531 0,741 0,273 0,480 
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Tabela 4 - Estimativa de mistura entre as diferentes regiões de Salvador e na cidade como um todo.  
 Regiões  
 I II* III IV VI VIII IX X XVI XVII 

 
Centro Itapagipe 

São  
Caetano 

Liberdade Barra Pituba 
Boca  

do Rio 
Itapuã Valéria 

Subúrbio 
Ferroviário 

Salvador 

Populações m m m m m m m m m m m 
Africana 0,464 0,585 0,475 0,493 0,430 0,316 0,565 0,424 0,584 0,504 0,492 
Européia 0,357 0,415 0,400 0,391 0,446 0,471 0,361 0,316 0,264 0,343 0,363 
Ameríndia 0,179 0,0 0,125 0,116 0,124 0,213 0,074 0,260 0,152 0,153 0,145 

* Ao analisarmos esta região, considerando uma formação tri-híbrida, a contribuição ameríndia foi negativa 
então adotamos o modelo di-híbrido. m = índice de mistura 
 
 
 

 
Figura 1. Árvore mostrando distância genética entre a população de Salvador (1) e as populações africana (2), 
européia (3) e Nativo-americana (4). 
 
 
 

 
  Figura 2. Agrupamento dos indivíduos da cidade de Salvador (círculos amarelos), de acordo com a 

contribuição dos grupos parentais. 
 
 
 
 

Salvador 

Europeus 

Africanos 

Nativos Americanos 
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Europeus Nativos 
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5.2 MANUSCRITO 2 
Associação entre sobrenomes de conotação religiosa e ancestralidade genômica em 

Salvador-BA-Brasil. 

Machado, T.M.B.1, Bomfim,T.F.1 , Acosta, A.X.1,2 , Galvão-Castro, B.1,3 , Abé-Sandes, K1,4 . 
1- Laboratório Avançado de Saúde Pública/Centro de Pesquisas Gonçalo Moniz/FIOCRUZ, 
2- Faculdade de Medicina da Universidade Federal da Bahia (UFBA), 3- Escola Bahiana de 
Medicina e Saúde Pública/Fundação para o Desenvolvimento das Ciências (FBDC), 4- 
Universidade do Estado da Bahia (UNEB). 
 

Resumo  

Os nativos americanos, africanos e europeus foram identificados como principais 
formadores da população brasileira e conseqüentemente da população de Salvador, primeira 
capital do Brasil.  Os tipos de sobrenomes (animal-planta, conotação religiosa e outros) dos 
indivíduos já foram utilizados em outros estudos para reconstruir a história biocultural da 
população da Bahia, sendo útil na identificação da origem ancestral em populações 
miscigenadas. A presença de sobrenome de conotação religiosa é indício de ancestralidade 
africana do indivíduo. Foram identificados 287 sobrenomes na população de Salvador. A 
freqüência de sobrenomes de conotação religiosa foi de 54,9% nesta população e avaliando as 
regiões presentes no estudo observamos uma relação inversa entre a classe sócio-econômica e 
a presença deste tipo de sobrenome. Estes dados foram confirmados por uma maior 
ancestralidade genômica africana (53,1%) entre indivíduos que apresentam sobrenomes de 
conotação religiosa. Isso sugere que mais da metade desta população é de origem africana, 
corroborando assim os dados históricos.  
Palavras Chave: Salvador, miscigenação, sobrenomes de conotação religiosa  
 

Introdução 

  A cidade de Salvador está situada no nordeste do Brasil e foi a primeira capital 

brasileira. A colonização do Brasil se iniciou por volta de 1500 e este processo foi marcado 

pela imigração principalmente de portugueses e africanos para o território nacional, estes 

tiveram sua distribuição heterogênea pelo Brasil (Viana, 1988). Favorecendo tanto a 

miscigenação entre eles como com os indígenas que aqui viviam. 

No Brasil, viviam aproximadamente 2,4 milhões de ameríndios até 1500 (IBGE, 2000). 

Estima-se que, 500.000 portugueses chegaram ao Brasil até 1808 e 4 milhões de escravos no 

período de 1600 a 1870 (Ribeiro, 1995; Curtin,1969). Dos imigrantes que chegaram ao Brasil 

entre 1500 e 1972, 58% eram europeus, 40% africanos e 2% asiáticos (Callegari-Jacques & 

Salzano 1999). 

Com relação a população da Bahia os dados do Instituto Brasileiro de Geografia e 

Estatística (IBGE), 2000, baseados em autodenominação, demonstram que 77,5%  dessa 

população (10.095.282 indivíduos) é composta por afrodescendentes sendo que em Salvador, 

capital do estado, 79,8% autodenominam-se negros/pardos. 
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Alguns estudos (Azevedo et al., 1982) já tentaram reconstruir a história biocultural da 

população da Bahia e para isto utilizaram o tipo de sobrenome dos indivíduos (Azevedo et al., 

1982). Esta variável é rica em informações culturais, sociais e biológicas (Azevedo et al., 

1980), sendo útil na identificação da origem ancestral em populações miscigenadas (Tavares-

Neto & Azevedo, 1977). 

Os três tipos de sobrenomes: de conotação religiosa, animal-planta e outros são 

variáveis culturais associadas com ancestralidade africana, indígena e portuguesa, 

respectivamente (Azevedo et al, 1982). Uma revisão do tipo de sobrenome adquirido pelos 

escravos nos séculos XVIII e XIX mostrou que uma grande proporção deles tinha um 

significado religioso (Azevedo & Fortuna, 1983).  

A adoção dos nomes de conotação religiosa é uma prática antiga na Bahia e isso pôde 

ser constatado através de investigação de documentos do período da escravidão (Azevedo et 

al., 1982). Documentos como esses revelaram que a maioria dos escravos permanecia sem um 

sobrenome após adquirirem a liberdade. Estudos sugerem que a adoção de sobrenomes 

cresceu em resposta a uma demanda social e não por uma decisão voluntária súbita (Azevedo 

& Fortuna, 1983). O método preferencial na aquisição de sobrenomes era a escolha de 

sobrenome de conotação religiosa diferente do nome da família do senhor (Tavares-Neto & 

Azevedo, 1977). 

Tavares-Neto e Azevedo (1977) demonstraram que a freqüência de sobrenomes de 

conotação religiosa aumenta com a proximidade do “fenótipo negro”. Assim, à medida que 

nos afastamos para o interior ocorre o branqueamento da população, o mesmo acontece com 

os sobrenomes de conotação religiosa, o fenótipo negro é mais encontrado nas regiões 

litorâneas e com importância econômica, onde a mão de obra escrava era bastante utilizada. E 

os sobrenomes de animal-planta têm sua freqüência aumentada ao nos afastarmos para o 

interior (Azevedo & Fortuna, 1983). 

A presença de sobrenome de conotação religiosa é indício de ancestralidade africana do 

indivíduo e esta pode ser corroborada por parâmetros biológicos como sistema sanguíneo 

ABO (Junqueira & Wishart, 1958) e comprimento do cromossomo Y (Barbosa et al., 1997). 

O uso de sobrenomes para estimar a origem dos indivíduos de uma população também 

já foi empregado em trabalhos com outras populações, que não brasileiras (Santos et al., 

2007; Branco & Mota-Vieira, 2005). Demonstrando que está é uma variável que auxilia nos 

estudos de ancestralidade de uma população. Os resultados obtidos com a utilização desta 

ferramenta corroboram os dados moleculares também empregados neste tipo de estudo.  
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O objetivo deste estudo foi avaliar a associação entre sobrenome de conotação religiosa 

e ancestralidade africana na cidade de Salvador. 

 

Material e Métodos 

- População estudada 

 Foram utilizadas 1.016 amostras da base de dados de um amplo projeto que estimou a 

prevalência e incidência de marcadores sorológicos para agentes infecciosos entre residentes 

de distintos espaços intra-urbanos chamados de “áreas sentinelas”. O esquema amostral foi 

descrito com detalhes por Teixeira et al.(2002).  

- Identificação e Análise dos sobrenomes 

A partir do banco de dados disponível os indivíduos foram analisados um a um na 

tentativa de verificar se apresentavam pelo menos 1 sobrenome de conotação religiosa. A 

identificação dos sobrenomes foi baseada na Tabela 1 (Tavares-Neto e Azevedo, 1977). 

A análise foi realizada na cidade de Salvador como um todo e separado por regiões de 

acordo com a denominação da SEPLAM (Secretária de Planejamento Urbanismo e Meio 

Ambiente) que agrupa bairros próximos em 18 Regiões (Figura 9 e Apêndice A). 

- Marcadores 

Foram analisados nove marcadores sendo um polimorfismo de inserção/deleção (AT3-

I/D), três inserções Alu (Sb19.3, APO e PV92) e seis SNP (FY-null, LPL, CKMM, GC-34, 

GC-45 e CYP3A4). Todos os marcadores possuem um alto diferencial (δ>30%) de freqüência 

entre as populações parentais (Shriver et al., 1997). 

- Análise Laboratorial 

O DNA de todas as amostras foi extraído pela técnica fenol-clorofórmio (Panasci et 

al., 1977).  A genotipagem foi diferenciada de acordo com o tipo de marcador, para as 

inserções Alu e a indel foi aplicada a técnica de PCR utilizando os primers e condições de 

PCR, com pequenas modificações, descritas na literatura (Shriver et al., 1997; Parra et al., 

1998). Os fragmentos gerados foram analisados em gel de agarose a 2% ou poliacrilamida 

6%, corado com brometo de etídeo e visualizado em luz ultravioleta ou nitrato de prata, 

respectivamente.  

Para os marcadores do tipo SNP foi utilizada a técnica de PCR em tempo real 

utilizando kits comerciais, sistema  TaqManTM, da Applied Biosystems. 

- Análises Estatísticas 

A estimativa de mistura populacional foi realizada utilizando o programa ADMIX 2.0, 

considerando o modelo tri-híbrido para a população de Salvador (Chakraborty, 1985). 
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Resultados e Discussão 

Das 1.016 amostras analisadas a média de idade foi de 28 anos (variando entre 25 e 33 

anos, entre as regiões da cidade), escolaridade predominante foi o ensino fundamental e a 

maioria era do sexo feminino (58,3%), não houve diferença na distribuição dos sobrenomes 

de conotação religiosa entre os sexos (55% para ambos os gêneros) (Apêndice B).  

Foram identificados 287 sobrenomes na população de Salvador sendo menos da 

metade de conotação religiosa, e estes estavam presentes em 54,9% das amostras estudadas. 

Os 10 sobrenomes mais comuns estão listados na Tabela 2, assim como os 10 mais freqüentes 

sobrenomes de conotação religiosa e os sobrenomes mais comuns encontrados no trabalho de 

Tavares-Neto & Azevedo, 1977.  

Comparando o presente estudo com o de Tavares-Neto & Azevedo, 1977 observamos 

uma semelhança de 90% entre os sobrenomes mais freqüentes, sugerindo que os sobrenomes 

mais freqüentes em Salvador são também mais freqüentes na Bahia como um todo. 

Das 18 diferentes regiões existentes na cidade de Salvador, foram identificadas na 

nossa amostragem 10 e a freqüência da presença de sobrenome de conotação religiosa em 

cada uma delas está sumarizada na Figura 1. 

Ao compararmos a presença de sobrenome de conotação religiosa na cidade Salvador 

(54,9%) com a porcentagem de afrodescendentes identificada, por autodenominação, pelo 

IBGE2 (79,8%), é possível observar que há diferença na freqüência de indivíduos de origem 

africana na amostragem deste censo. Indicando aumento na classificação auto-referida entre 

as classes de indivíduos afrodescentes, uma vez que a classificação é feita pelo próprio 

entrevistado o que pode estar causando um viés de classificação. 

Outro ponto importante observado ao compararmos as freqüências encontradas na 

cidade de Salvador, mas desta vez entre as diferentes regiões, é que, como esperado, ocorre 

uma maior freqüência de sobrenomes de conotação religiosa nas regiões que compreendem os 

subúrbios da cidade e/ou regiões de classe sócio-econômica mais baixa (Região XVI, II, III, 

X, XVII, respectivamente). Em contra partida uma diminuição destes em regiões de classe 

econômica mais elevada (Região IX, I, VIII e VI, respectivamente). Estes resultados 

confirmam a associação entre pobreza e população negra no Brasil 

Para as regiões analisadas apenas a Região IV, denominada como região do bairro da 

Liberdade, apresentou uma distorção do esperado, uma vez que neste bairro há um índice 

elevado de afrodescendentes. Esta distorção pode ser explicada pela representação exclusiva 

de outros bairros nesta região como IAPI, Pau Miúdo, San Martin, Pero Vaz e Caixa D´água, 

não apresentando indivíduos provenientes do bairro da Liberdade.  
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 Outra análise realizada neste estudo foi a estimativa de mistura entre os grupos com e 

sem sobrenomes de conotação religiosa, os valores encontrados nesta análise estão na Tabela 

3. Ao compararmos os resultados encontrados para o grupo com sobrenome de conotação 

religiosa e para o grupo sem este tipo de sobrenome observamos que há um aumento da 

contribuição africana no grupo de indivíduos que possuem os sobrenomes de conotação 

religiosa, o mesmo acontece ao comparamos com a população de Salvador como um todo. 

Os resultados deste estudo sugerem que mais da metade (54,9%) da população de 

Salvador apresentam origem africana quando avaliamos a presença de sobrenomes de 

conotação religiosa. 

E quando analisamos os marcadores informativos de ancestralidade, neste mesmo 

grupo, observamos uma contribuição africana de 53,1% (Tabela 3). 

Os dados moleculares da contribuição africana dentre os grupos com e sem sobrenome 

de conotação religiosa confirmam a associação deste tipo de sobrenome à origem africana. 

Este trabalho ainda nos permite inferir que a origem africana parece estar relacionada 

com um nível sócio econômico mais baixo nesta cidade. 
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Tabela 1. Sobrenomes de conotação religiosa identificados por Tavares-Neto & Azevedo, 1977. 

Sobrenomes 

Aflitos Bispo Evangelista Piedade Santa Rita 

Ajuda Boa Morte Hora Prazeres Santiago 

Amor Divino Bomfim Jesus Purificação Santos 

Amparo Cardeal Luz Ramos São Pedro 

Anjos Carmo Mercês Reis Socorro 

Anunciação Chagas Natividade Ressurreição Soledade 

Arcanjo Conceição Nascimento Rosário Trindade 

Assis Cruz Paixão Sacramento Virgem 

Assunção Encarnação Palma Santana Virgens 

Batista Espírito Santo Passos Sant´Anna Xavier 

 

 

 

 

Tabela 2. Sobrenomes mais freqüentes na Bahia e em Salvador. 

  Salvador 

Ordem de 

freqüência 
Bahia* Geral Conotação religiosa 

1º Santos Santos Santos 

2º Silva Silva Jesus 

3º Souza Jesus Santana 

4º Jesus Souza Nascimento 

5º Oliveira Oliveira Conceição 

6º Santana Santana Bispo 

7º Lima Ferreira Reis 

8º Nascimento Pereira Cruz 

9º Conceição Lima Anjos 

10º Pereira Nascimento Batista 

 * = Tavares-Neto & Azevedo, 1977 
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Tabela 3. Estimativa de mistura em indivíduos com e sem sobrenome de conotação religiosa de Salvador. 

 Conotação Religiosa  
Populações Sim Não  Salvador 
 m m m 
Africana 0,531 0,427 0,492 
Européia 0,312 0,447 0,363 
Ameríndia 0,156 0,126 0,145 

 
 
 
 
 

Figura 1. Freqüência da presença de sobrenomes de conotação religiosa em Salvador e nas diferentes regiões da 
cidade. 
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6 CONCLUSÃO 
 

• Com este estudo foi possível avaliar que os sobrenomes de conotação religiosa estão 

presentes em 54,9% da população de Salvador e que provavelmente mais da metade 

desta população é de origem africana, corroborando assim dados históricos. 

• A maior freqüência de sobrenomes de conotação religiosa e maior contribuição 

africana nas regiões de menor nível sócio-econômico sugerem uma associação, já 

relatada em outros estudos, da pobreza e a população negra. 

• As diferenças nas freqüências alélicas entre a população de Salvador e as ancestrais 

indicam a miscigenação destes grupos na formação da população de Salvador. Esta 

miscigenação também é corroborada pela existência de associação, entre LPL e 

Sb19.3, nas análises par a par, e pela significância encontrada nas análises de 

diferenciação populacional. 

• Os índices de diversidade genética como Gst, Fst e Hs também mostraram que 

Salvador difere das populações ancestrais (Hs = 0,407; Gst = 0,31) e ao avaliarmos as 

regiões entre si observamos que estas são diferentes, apesar de apresentarem uma 

diferenciação pequena (Fst = 0,005), corroborando a diferença na contribuição 

ancestral de cada região. 

• A análise de diferenciação populacional entre as regiões de Salvador revelou uma 

estruturação populacional, mostrada pela diferenciação gênica significante para os 

marcadores AT3-I/D, APO, PV92 e CKMM quando comparamos as subpopulações. 

• Com a análise dos nove alelos específicos de população, Salvador apresentou uma 

maior contribuição africana (49,2%), seguida de européia (36,3%) e ameríndia 

(14,5%). E as regiões com classe socioeconômica mais baixa apresentaram uma maior 

contribuição africana para os dados de estimativa de mistura. 

• Estes resultados podem auxiliar estudos de associação entre fatores de saúde com a 

heterogeneidade étnica para melhoria e/ou implantação de programas de saúde pública 

que considerem a composição ancestral desta população. Por exemplo, o alelo 

CYP3A4*1 está associado com desenvolvimento de câncer de próstata (Kittles et al., 

2002), assim como o GC*1F associa-se com o desenvolvimento de doença pulmonar 

obstrutiva crônica (Sandford et al., 1997) e alelo FY-null*1 protege para a infecção 

pelo Plasmodium vivax (Tournamille et al., 1995). 
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APÊNDICE A - Descrição dos bairros compreendidos em cada Região definida pela 
SEPLAM. 
 
Regiões Bairros correspondentes  
Região I (Centro) Comércio, Nazaré, Barbalho, Garcia 
  
Região II (Itapagipe) 
 

Bonfim, Boa Viagem, Ribeira, Uruguai, 
Mares 

Região III (São Caetano) 
 

São Caetano, Lobato, Capelinha, Calabetão, 
Marechal Rondon, Fazenda Grande 

Região IV (Liberdade) Liberdade, Iapi, Pau Miúdo 
  
Região V (Brotas) Brotas, Cosme de Farias, Vila Laura 
  
Região VI (Barra) 
 

Barra, Ondina, Federação, Vitória, Campo 
Grande 

Região VII (Rio Vermelho) Rio Vermelho, Nordeste 
  
Região VIII (Pituba/Costa Azul) Pituba, Costa Azul, Iguatemi, Itaigara, Stiep 
  
Região IX 
(Boca do Rio/Patamares) 
 

Boca do Rio, Imbuí, Pituaçu, Patamares, 
Piatã 

Região X (Itapuã) 
 

Itapuã, Nova Brasília, Stella Maris, 
Mussurunga, São Cristóvão, Flamengo, 
Jardim das Margaridas 

Região XI (Cabula) 
 

Cabula, Pernambués, Resgate, Saboeiro, 
Cabula VI 

Região XII (Tancredo Neves) 
 

Tancredo Neve, Sussuarana, Centro 
Administrativo 

Região XIII (Pau da Lima) 
 

Pau da Lima, Canabrava, Sete de Abril, 
Castelo Branco, Dom Avelar 

Região XIV (Cajazeiras) Cajazeiras, Águas Claras 
  
Região XV (Ipitanga) 
 

Represa Ipitanga, Parque São Paulo, Boica 
da Mata 

Região XVI (Valéria) Valéria, Pirajá, Palestina 
  
Região XVII 
(Subúrbio Ferroviário) 
 

Plataforma, Itacaranha, Escada, Periperi, 
Coutos, Paripe 

Região XVIII (Ilhas) Ilha dos Frades, Ilha de Maré 
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APÊNDICE E - Presença de sobrenome de conotação religiosa por localidade estudada. 
 
 
 
 
 
 
 
 

Conotação religiosa 
 

  

SIM* NÃO 
Localidade n  1 2 0 
Salvador 1016 479 (47,1%) 79  (7,8%) 458  (45,1%) 
Região I (Centro) 66  27  (40,9%) 5  (7,6%) 34  (51,5%) 
Região II (Itapagipe) 18    9  (50,0%) 2 (11,1%) 7  (38,9%) 
Região III (São Caetano) 143 80  (55,9%) 6   (4,2%) 57  (39,9%) 
Região IV (Liberdade) 182 84  (46,2%) 11  (6,0%) 87  (47,8%) 
Região VI (Barra) 93 38 (40,9%) 4  (4,3%) 51  (54,8%) 
Região VIII (Pituba/Costa Azul) 25 12 (48,0%) 0  (0,0%) 13  (52,0%) 
Região IX (Boca do Rio/Patamares) 57 27 (47,4%) 4  (7,0%) 26  (45,6%) 
Região X (Itapuã) 75 38 (50,7%) 6  (8,0%) 31  (41,3%) 
Região XVI (Valéria) 23 15 (65,2%) 0  (0,0%) 8   (34,8%) 
Região XVII (Subúrbio Ferroviário) 333 149 (44,7%) 40 (12,0%) 144   (43,3%) 
*Dentre os indivíduos que possuem sobrenome de conotação religiosa (SIM) temos os que apresentam 1 e os 
que apresentam 2 sobrenomes deste tipo 
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APÊNDICE F - Agrupamento dos indivíduos da Região I – Centro (círculos amarelos), de 
acordo com a contribuição dos grupos parentais 
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APÊNDICE G - Agrupamento dos indivíduos da Região II – Itapagipe (círculos amarelos), 
de acordo com a contribuição dos grupos parentais 
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APÊNDICE H - Agrupamento dos indivíduos da Região III – São Caetano (círculos 
amarelos), de acordo com a contribuição dos grupos parentais 
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  Africanos 

  Nativos Americanos 

  Europeus 

Africanos 

Europeus Nativos  
Amercianos 
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APÊNDICE I - Agrupamento dos indivíduos da Região IV – Liberdade (círculos amarelos), 
de acordo com a contribuição dos grupos parentais 

 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  Região IV 

  Africanos 

  Nativos Americanos 

  Europeus 

Africanos 

Europeus Nativos 
Americanos 
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APÊNDICE J - Agrupamento dos indivíduos da Região VI – Barra (círculos amarelos), de 
acordo com a contribuição dos grupos parentais 

 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  Região VI 

  Africanos 

  Nativos Americanos 

  Europeus 

Africanos 

Europeus Nativos 
Americanos 
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APÊNDICE L - Agrupamento dos indivíduos da Região VIII – Pituba/Costa Azul (círculos 

amarelos), de acordo com a contribuição dos grupos parentais 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  Região VIII 

  Africanos 

  Nativos Americanos 

  Europeus 

Europeus Nativos 
Americanos 

Africanos 
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APÊNDICE M - Agrupamento dos indivíduos da Região IX – Boca do Rio/Patamares 
(círculos amarelos), de acordo com a contribuição dos grupos parentais 

 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  Região IX 

  Africanos 

  Nativos Americanos 

  Europeus 

Nativos  
Americanos 

Europeus 

Africanos 
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APÊNDICE N - Agrupamento dos indivíduos da Região X – Itapuã (círculos amarelos), de 
acordo com a contribuição dos grupos parentais 

 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  Região X 

  Africanos 

  Nativos Americanos 

  Europeus 

Nativos 
Americanos 

Europeus 

Africanos 
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APÊNDICE O - Agrupamento dos indivíduos da Região XVI – Valéria (círculos amarelos), 
de acordo com a contribuição dos grupos parentais 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  Região XVI 

  Africanos 

  Nativos Americanos 

  Europeus 

Nativos 
Americanos 

Europeus 

Africanos 
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APÊNDICE P - Agrupamento dos indivíduos da Região XVII – Subúrbio Ferroviário 
(círculos amarelos), de acordo com a contribuição dos grupos parentais 

 
 

 
 

  Região XVII 

  Africanos 

  Nativos Americanos 

  Europeus 

Europeus Nativos 
Americanos 

Africanos 
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ANEXO A – Parecer do Comitê de Ética 

 


