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Evolucdo cromossémica

Meta da aula

Apresentar a evolucao do arranjo das
seqiiéncias de DNA nos cromossomos.

Esperamos que, apés o estudo do contetido desta
aula, voceé seja capaz de:

e Descrever as modificagdes numéricas e
estruturais dos cromossomos e os métodos
de estabelecimento destas alteracdes em uma
populacao.

* Definir as hipéteses de evolugao dos
Cromossomos e suas conseqiiéncias evolutivas.

Pré-requisitos

Para acompanhar esta aula, é importante que vocé reveja
os conceitos de DNA, gene, cromossomo e cariétipo (Aula
7, disciplina Genética Basica); de estrutura de cromossomos
em procariotos e eucariotos (Aulas 6 e 8, disciplina Biologia
Molecular); de anomalias cromossdmicas numéricas e
estruturais (Aulas 18 e 19, disciplina Genética Basica); de
organizacdo e complexidade de genomas (Aulas 30 e 31,
disciplina Biologia Molecular) e de evolucao das células
(Aula 4, disciplina Grandes Temas em Biologia).
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Em todos os organismos conhecidos, os genes estao associados em
cromossomos. Vamos rever os conceitos de genes, genoma, Cromossomos e
cariotipo para entendermos o processo evolutivo que resultou na caracterizagdo
atual da diversidade cromossémica, ou seja, um numero determinado de
cromossomos para cada espécie. Nesta aula, vamos apresentar os mecanismos
evolutivos que podem ter gerado a presente constituicdo cromossémica de

cada organismo.

CROMOSSOMOS: ORGANIZACAO DOS GENES

Estudos citogenéticos do inicio do século XX haviam estabele-
cido uma correlagao entre o padrio de transmissao dos genes e o com-
portamento dos cromossomos durante a reprodugio sexual, evidenciando
que os genes estariam localizados nos cromossomos.

Em uma célula em divisio, o DNA é condensado e forma uma
estrutura espessa, densa e em forma de bastio (cromossomo). Em
uma célula que nio estd se dividindo, o cromossomo estd distendido
(cromatina) e sua estrutura é dificil de ser estudada. Os cientistas
identificaram uma manutencdo do numero de cromossomos de uma

geracdo para a outra dentro de uma mesma espécie.

Os conceitos de cromatina e cromossomo foram apresentados em detalhes
na Aula 7, Genética Basica. Vocé lembra? Ndo? E hora de voltar ao seu livro
e ler com calma esse capitulo.

Nomenclatura cromossdmica. Os cromossomos podem ser classificados de acordo
com a posicao do centrémero em: metacéntricos, submetacéntricos, acrocéntricos e
telocéntricos. Quando um tipo de cromossomo esta presente em ambos os sexos, ele
é chamado autossomo. Os cromossomos sexuais definem os sexos dos organismos.
No homem, os cromossomos autossomos sdo numerados de 1 a 22 com base no seu
comprimento total (decrescente), e os cromossomos sexuais sdo o X e o Y, sendo as
fémeas XX e os machos XY. Vocé ja viu essa informacao na Aula 7, Genética Basica!



Figura 21.1: Nomeclatura dos cromossomos,
segundo a posicdo do centrémero. Onde:
M, metacéntricos; S, submetacéntricos; A,
acrocéntricos e T, telocéntricos.

Os cromossomos sdo compostos por dois tipos de macromolé-
culas: proteinas e acidos nucléicos (DNA e RNA); e tém duas fungdes:
1) transmitir a informagdo genética de célula a célula e de geragdo para
geracdo, 2) liberar ordenadamente a informacio genética para controlar
a fun¢io celular e o desenvolvimento.

Na bactéria Escherichia coli, um procarioto cuja célula mede cerca
de 2pm de didmetro por 1pm de comprimento, 0 cromossomo Unico e
circular tem 1mm de comprimento (ou seja, o cromossomo é mil vezes
mais comprido que a bactéria que o contém!), quando relaxado. Epa!!!
Como isso é possivel? E necessario condensar o DNA do procarioto para
que ele possa encaixar-se na célula.

Em humanos, ou nos Homo sapiens, existem 23 tipos diferentes
de cromossomos que formam o genoma hapléide. Cada cromossomo
possui DNA com comprimentos que variam entre 15 e 85mm. Se ligarmos
as pontas dos 23 cromossomos humanos, teremos o genoma hapldide
medindo 1 metro. Como somos organismos dipldides, significa que
cada uma das células humanas com cerca de 20pm de diametro possui
2 metros de DNA em seu nticleo! Como um cromossomo de 85mm
de comprimento (este é o tamanho do maior cromossomo humano, o
cromossomo 1) torna-se condensado na metifase da mitose em uma
estrutura de 0,5pm de didmetro por 10pm de comprimento (essas sdo
as dimensdes do cromossomo 1 condensado na metafase da divisio
celular, ocasido de maior espessamento do DNA), uma condensagio da
ordem de 104 vezes? Mais adiante vocé recordard (como visto nas Aulas
6 e 8, disciplina Biologia Molecular) como os organismos procariotos e

eucariotos empacotam seu DNA.

CEDERJ
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ATIVIDADE 1

Vocé entendeu as unidades de tamanho utilizadas para medir cromossomos,
molécula de DNA e diametro das células? Vamos treinar um pouco...
Quantos centimetros (cm) tem um metro (m)? Quantos milimetros (mm)
tem um metro (m)? Quantos micrémetros (m) tem um milimetro (mm)?
Qual a relagdo em ordens de grandeza entre essas unidades?

RESPOSTA COMENTADA
As células e os cromossomos ndo sdo visiveis a olho nu. Portanto,
o0s 2 metros de DNA de cada célula devem estar bem empacotados
para caberem dentro de um compartimento tGo mindsculo (célula).
Assim, um metro tem 100 (cem) centimetros e 1000 (mil)
milimetros, e um milimetro tem 100 (cem) micrémetros. E uma
relacdo da ordem de 100 (10°) vezes, jd que: Tm = 100cm, 1 cm
= 100 mm, 1 mm = 100 pm.

ESTRUTURA DOS CROMOSSOMOS

Os procariotos s3o organismos estritamente unicelulares. A célula
procaridtica ndo possui membrana envolvendo o material genético
(membrana nuclear), ndo possui nicleo verdadeiro. Na verdade, a célula
procaridtica ndo possui nenhuma organela citoplasmatica envolvida por
membrana. Eles possuem nucledide (definido como a condensagio do
cromossomo que ocorre no citoplasma) e nio sofrem meiose. Eles sdo
genetica e bioquimicamente menos complexos do que os eucariotos e
sdo monopldides, ou seja, possuem um unico jogo de genes (uma copia
do genoma).

O DNA circular das bactérias (por exemplo: Escherichia coli)
existe em uma configuracdo condensada (enrolada ou em forma
de mola). Essa configuracio é mantida com a ajuda de RNA, que
forma entre 50 e 100 al¢as ou dominios no DNA circular e proteinas,
denominadas topoisomerases, que ajudam a superenrolar (superespiralar)
negativamente cada al¢a. Apds o empacotamento, o DNA da bactéria

cabe com facilidade na célula.



A funcdo das topoisomerases foi apresentada na Aula 7, Biologia Molecular.
Essas enzimas cortam uma ou as duas fitas do DNA, introduzindo ou
removendo superespiralamento (compacta¢do) na molécula.

A célula eucaridtica possui nucleo envolvido por membrana
onde estdo localizados os cromossomos. A célula eucariética
compartimentalizou muitos de seus processos metabélicos em organelas
circundadas por membranas, como os lisossomos, os peroxissomos, as
mitocondrias, o complexo de Golgi e os vacuolos.

Os genomas de eucariotos apresentam niveis de complexidade
que nio sio encontrados nos procariotos. A maior parte € dipldide,
tendo dois jogos completos de cromossomos, um de cada pai/mie. Eles
também possuem de duas a quatro ordens de magnitude a mais de DNA.
A composi¢do quimica dos cromossomos eucaridticos é, primariamente,
DNA e proteinas, e poucas quantidades de RNA.

As proteinas sdo de duas classes: 1) histonas — proteinas basicas/
carga positiva em pH neutro e 2) ndo-histonas — proteinas heterogéneas
e bastante 4cidas/carga negativa em pH neutro. As histonas tém um
papel importante na estrutura do cromossomo, estio presentes em todos
os eucariotos superiores em quantidades proporcionais ao DNA e sdo
muito conservadas. Elas consistem em cinco tipos de proteinas: H1,
H2a, H2b, H3 e H4.

Cada cromossomo eucariético na intérfase contém uma molécula
gigante de DNA empacotada em trés niveis: 1) contas de 10nm de espes-
sura chamadas nucleossomo (quatro pares de histonas H2a, H2b, H3 e
H4 envolvidas por quase duas lagadas de dupla hélice de DNA); 2) a fibra
de nucleossomos (colar-de-contas) enrola-se ou superenovela-se formando
fibras de cromatina de 30nm de didmetro com a ajuda de histonas H1 (isso
ocorre durante a meiose e mitose) e 3) na metafase, as fibras de cromatina
dos nucleossomos compactados sdo organizadas em dominios pelo esqueleto

(arcabougo ou em inglés: scaffold) composto por proteinas nao-histona.

CEDERJ
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As regides de acoplamento as fibras do fuso nuclear (centrémeros,
regides de ligacdo de proteinas envolvidas no acoplamento das fibras
do fuso) e as porgdes finais dos cromossomos (telomeros, regides de
prevengdo da degradacdo dos finais lineares das moléculas de DNA por
DNases, prevencao da fusio dos finais de um DNA com outra molécula
e viabilizacdo da replicagdo dos finais lineares das moléculas de DNA
sem perda de material) possuem estruturas tnicas que facilitam suas
funcoes. Os genomas eucaridticos possuem seqiiéncias repetitivas de
DNA, cerca de 20 a 50%, ao contrario dos procariotos, que contém

quase exclusivamente seqiiéncias tnicas (nio repetidas).

Citogenética molecular

A citogenética molecular analisa os aspectos visiveis, microscopicamente, da estrutura
molecular dos cromossomos. O estudo da estrutura, fungdo e evolugdo dos cromossomos,
citogenética ou cariologia, possui papel importante em genética clinica e académica. A
histéria da citogenética inclui etapas distinguidas por inovacdes tecnoldgicas que dispararam
revolugdes na abordagem analitica. Quatro tecnologias principais sdo: 1) tratamentos
hipotonicos para obtencdo de cromossomos metafasicos, permitindo a determinagéo do
numero e morfologia dos cromossomos; 2) desenvolvimento de técnicas de bandeamento
cromossomico, permitindo a identificagdo de cromossomos homdlogos entre caridtipos de
uma mesma espécie e de cromossomos homdlogos entre cariétipos de espécies diferentes; 3)
desenvolvimento de técnicas para hibridizacao in situ (em inglés: ISH - in situ hybridization)
de sondas de acidos nucléicos com preparagdes citologicas de cromossomos, permitindo a
localizagdo de seqUéncias especificas de DNA em cromossomos particulares ou partes de
cromossomos; 4) uso de imunocitoquimica conjuntamente com ISH, permitindo a detecgéo
nao-radioativa de sondas hibridizadas em um processo conhecido por pintura cromossomica;
usada ndo s6 para mapear seqUiéncias nos cromossomos, mas para identificar homologias
cromossomicas (sintenia) entre espécies. A suposicao primaria da técnica de hibridizagéo in
situllSH é que o DNA cromossomial pode ser desnaturado, de tal forma que possa parear
com sondas de acidos nucléicos de sequiéncia complementar, formando duplexes hibridos.
Portanto, as limitagdes do método residem na dificuldade de obter-se desnaturacdo completa
do DNA cromossdmico, perda de DNA durante a fixacdo e pré-tratamento das laminas de
microscopia e a presenca das proteinas cromossomiais. Supde-se que os padrdes de bandas
cromossomicas refletem diferengas na organizagdo ou repeticao de sequiéncias de DNA.
Assim, bandas G escuras representariam regides ricas em A = T e bandas C correspondem
a regides de heterocromatina constitutiva, rica em sequéncias altamente repetidas. Os
cromossomos podem ser estudados como manifestaces morfologicas do genoma em
termos de tamanho, forma, nimero e comportamento microscopicamente visivel durante
0s processos de meiose e mitose. A citogenética molecular é aplicada em estudos de sistemas
de acasalamento, modos de heranca, aspectos da organizagdo estrutural da cromatina ao
longo dos diferentes cromossomos, detalhes da anatomia dos cromossomos em termos
de arranjos espaciais, e presenga/auséncia de determinados tipos de seqiiéncias (como as
sequéncias moderadamente e altamente repetidas: RNAr, RNAt, histonas e satélites). As
limitagdes resumem-se na confianca da identificagdo dos cromossomos (cromossomos de
alguns organismos séo resistentes a algumas técnicas de bandeamento) e na sensibilidade
e eficiéncia das reagdes de hibridizacdo (varios fatores influenciam estas caracteristicas).



ORGANIZACAO E EVOLUCAO DE GENOMAS PROCARIOTICOS E
EUCARIOTICOS: A NATUREZA E O TAMANHO DOS GENOMAS

O genoma é o conjunto de seqiiéncias de DNA de um organismo
ou organela.

Nio existe relacdo direta entre o tamanho do genoma hapléide e
o aumento da complexidade morfoldgica de um organismo (PARADOXO
po vaLor C). Isto ocorre devido a presenga de seqiiéncias de DNA
moderada e altamente repetidas no genoma de eucariotos.

Valor C (pb do DNA por genoma haploéide)
10° 10¢ 107 108 1I09 10" 10" 10™

I Peixe pulmonado

Planta de flor (Lilium)

ey e

Homem

| Mosca de fruta (Drosophila)
| Nematédio (C. elegans)

Bactéria (E. coli)

Bactéria (M. pneumoniae)

Figura 21.2: Tamanho em pares de bases (pb) do genoma hapldide de diversos
organismos. Note que ndo ha correspondéncia entre complexidade do organismo
e tamanho do genoma: o maior genoma representado é o de uma ameba!

O genoma de uma salamandra é maior do que o de mamiferos,
que é do mesmo tamanho do de tubardes e de moluscos. Assim, apesar
de o0 genoma humano (3.9 x 10°) ser aproximadamente 600 vezes maior
do que o genoma de E. coli (4.7 x 10°), 0 homem possui de 30 a 40 mil
proteinas, enquanto a bactéria possui cerca de 3.000, ou de 10 a 13

VE€zZes menos...

DENSIDADE E DISTRIBUICAO DE GENES

A maior parte (85 2 90%) do genoma de bactérias é de seqiiéncias
codificantes (genes).

A densidade dos genes nos genomas de eucariotos é muitissimo
menor. A maior parte do genoma de eucariotos multicelulares é composta

por sequiéncias de DNA nao-génica.

PARADOXO DO
vaLOR C

Como vocé estudou

na Aula 30, Biologia
Molecular, o valor C é

a quantidade total de
DNA, em pares de bases,
do genoma hapléide de
um organismo.

O paradoxo (conceito
que € ou parece contrario
a0 senso comum,

uma incongruéncia)
refere-se ao fato de o
tamanho do genoma

em pares de bases ndo
corresponder diretamente
a complexidade do
organismo. Na verdade,
a complexidade dos
genomas esta relacionada
com o nimero de genes
diferentes presentes.
Volte a Aula 30,

Biologia Molecular,

para relembrar.

CEDERJ
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Gene

Gene

Gene Gene Gene Gene Gene Gene Gene Gene Gene Gene Gene

Gene Gene Gene Gene Gene Gene Gene Gene Gene
Drosophila (O NITHNNNE W INN ) 11 B ) ) B 0
Gene Gene Gene Gene Gene
Humano (MINTTINNEN = WNTIIIN 0]

Gene

Gene

Segmento
cromossémico

20 kb

20 kb

200 kb

200 kb

Figura 21.3: Representacdo de um segmento cromossémico em pares de bases (pb) de um procarioto (bactéria), um
eucarioto unicelular (levedura) e de dois eucariotos multicelulares (Drosophila/mosca-das-frutas e humano). Note
que a maior parte do genoma dos procariotos é constituida de genes; o mesmo vale para o eucarioto unicelular.
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ATIVIDADE 2

Vamos lembrar de uma diferenca importante entre os genes de procariotos
e de eucariotos? A maioria dos genes de procariotos sdo continuos, sendo
transcritos e traduzidos de forma encadeada. Os genes dos eucariotos sao,
na maioria das vezes, descontinuos, divididos em partes codificantes e
partes nao codificantes. Qual o nome dado a essas partes? Qual a origem

das partes nao-codificantes?

RESPOSTA COMENTADA
As partes codificantes de um gene de eucarioto sGo chamadas
de éxons. Os introns sdo as partes do gene de eucariotos que
ndo codificam para o produto génico (a proteina) e precisam ser
removidos do precursor do RNA mensageiro antes da tradugdo.
Foram os Introns adquiridos pelos genes eucaridticos ou foram
perdidos pelos procaridticos? Os introns poderiam ter um papel
importante na regulagdo da expressdo génica, fornecer vantagens
adaptativas pelo aumento da taxa de recombinagdo dos éxons (do
inglés exon shuffling embaralhamento) ou mesmo néo ter fungdo
alguma (reliquias do processo evolutivo). Como as bactérias tém
evoluido na direcdo de tornar mais eficiente seu sistema enzimdtico
e ndo no sentido de selecionar novas atividades (possivel funcdo
do intron), parece razodvel que as bactérias tenham perdido



seus introns. Assim, diminuem o tamanho do seu genoma e
especializam-se em um ritmo de crescimento mais rdpido. Contudo,
hd a possibilidade de os introns terem sido adquiridos mais tarde
na escala evolutiva. Por exemplo, introns poderiam ser capturados,
inseridos em outro local, e através de uma mutacdo pontual no sitio
de excisdo, transformados em um intron como os encontrados no
precursor do RNA mensageiro ou RNAhn (heterogéneo nuclear).

ORGANIZACAO DO GENOMA DE EUCARIOTOS

Os genomas eucaridticos possuem seqiiéncias de DNA que podem
ser agrupadas em duas classes: seqiiéncias de cOpia tnica e seqiiéncias
repetidas.

As seqliéncias repetidas, por sua vez, sdo classificadas em:

1. seqiiéncias altamente repetidas, conhecidas como sequiéncias
satélite; e

2. seqiiéncias moderadamente repetidas, que incluem:

a) as repeticoes em tandem (seqiiéncias localizadas uma atras da
outra, como vagoes de um trem) como os genes para os RNA ribossomais
e os mini e microssatélites (VNTR, do inglés: variable number of tandem
repeats e STR, short tandem repeats); e

b) as repeticdes intercaladas, espalhadas pelos cromossomos, como
as LINES (do inglés: long interspersed sequences) e SINES(do inglés:

short interspersed sequences).

Genoma
eucanético

Sequéncias

Sequéncias de :
repetidas

copia Unica

Sequéncias
moderadamente
repetidas

Sequéncias
altamente
repetidas

DNA Repeticoes

“Repeticoes em
/ Intercaladas

tandem

satélite

Figura 21.4: Esquema de classificagdo das sequéncias de DNA que compdem o genoma
dos eucariotos.

VNTR

E um polimorfismo de
minissatélite (mesmo tipo
de estrutura repetitiva

do microssatélite com
unidade de repeticio
maior, tipicamente de

10 a 60 pares de bases),
polimorfismo baseado na
diferenca do niimero de
repeticoes em

tandem do genoma.

STR

E um polimorfismo de
microssatélite (seqiiéncias
curtas de nucleotideos
repetidas em tandem em
um ou mais locais do
genoma, a unidade de
repeticdo varia de 2 a 9
pares de bases).

LINES e SINES

Sio seqiiéncias de DNA
dispersas em genomas
de mamiferos que sdo

retroposons (transposon

mobilizado por meio

de uma forma de RNA;

o elemento de DNA

¢ transcrito em RNA,
transcrito reversamente
em DNA complementar e
inserido em um novo sitio
no genoma veja a Figura
21.11.¢c).

CEDERJ 15
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DNA Lixo

Quais as possiveis
fungdes do DNA lixo?
Ha indicios de que essas
seqiiéncias de DNA
possam estar envolvidas
com: a regulagdo da
expressdo génica, a
evolugdo do genoma
eucaribtico através dos
elementos transponiveis
que poderiam

originar mutagoes,

um papel estrutural

ou de organizacio

dos cromossomos,

0 pareamento dos
cromossomos durante a
meiose, a recombinagao
(permuta ou crossing-
over) e a prote¢io

de genes estruturais
importantes. Essas
seqiiéncias também
podem funcionar

como um depdsito de
seqiiéncias de DNA

nao essenciais para uso
na futura evolugdo da
espécie ou, na verdade,
ndo ter fungio (serem,
apenas, reliquias do
processo evolutivo). Vocé
viu esse termo, DNA
lixo, na Aula 5, Grandes
Temas em Biologia.
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As proporgoes dos diferentes componentes de seqiiéncia variam
em genomas eucariéticos. O contetdo absoluto de DNA nio-repetitivo
aumenta com o tamanho do genoma, mas atinge um platd em 2x10°
pares de bases.

O genoma, especialmente em eucariotos, inclui enorme quantidade de
DNA nao-codificante, aparentemente sem fungao (DNA Lxo ou, em inglés,
“junk DNA”), como, por exemplo, introns dentro de genes, espagadores entre

genes, DNA altamente repetitivo e pseudogenes (genes “degenerados”).

EVOLUCAO DOS CROMOSSOMOS E DO GENOMA
NUCLEAR

Como teria sido a evolu¢do dos cromossomos e dos genomas desde
os primeiros organismos contendo moléculas replicadoras (ancestral dos
genes) até os organismos atuais com cromossomos individualizados,
contendo seqiiéncias génicas e, principalmente, em grande quantidade,
seqliéncias nao-génicas (DNA lixo)?

Atualmente, todas as seqiiéncias de DNA, incluindo os genes,
estdo associadas nos cromossomos, mas ao longo do processo evolutivo
deve ter havido uma transi¢io de genes ndo associados para genes
associados. Também se acredita que os primeiros organismos possuiam
pouca ou nenhuma sequiéncia de DNA que nio fosse génica. Lembre-se
do que apresentamos no inicio desta aula sobre a densidade génica dos
organismos procariotos e eucariotos unicelulares: seu genoma €, na maior

parte, constituido de genes.

O conceito de arranjo de genes em cromossomos foi apresentado na Aula 9,
Diversidade dos Seres Vivos. Vocé lembra? Naquela aula foram apresentadas
as provaveis caracteristicas das primeiras células. Dé uma olhadinha em seu
livro, Volume 1!



O processo de associagdo de genes implica sincronia do processo
de replicagio, produzindo células-filhas com cépias de todos os
genes. Essa replicacdo em sincronia dos genes reduz o escopo para
competicdes entre os genes dentro da célula. Se os genes ndo estivessem
associados, o controle da replica¢do sincronizada seria muito mais dificil,

particularmente com milhares de genes.

Genes associados

em um 3
1 cromossomo
ek WON mp =)
S0z

Moo
Mais de um

Genes isolados cromossomo

membrana nuclear

Figura 21.5: Representacdo da evolucdo cromossémica em uma célula primitiva.

Tudo bem! Temos uma hipdtese para a evolucdo desde os genes
isolados até os genes associados em um cromossomo. Mas, como os cromos-
somos aumentaram seu nimero de seqiiéncias génicas e nio-génicas?

Hoje em dia, conhecemos diversos mecanismos que podem ter
estado envolvidos no aumento do tamanho dos genomas.

Um aumento global do genoma poderia ocorrer quando parte do
cromossomo ou todo o genoma fosse duplicado, evento que chamamos
de anomalias cromossémicas numéricas. Essas sdo de dois tipos:

1. euploidias, quando os cromossomos ocorrem em ndmero
multiplo do nimero hapléide (exemplos: triploides — 3n e tetraploides
—4n); e

2. aneuploidias, quando ocorre um numero de cromossomos a
mais ou a menos, nao multiplo do nimero hapléide (exemplos: trissomia
- 3 copias de um determinado cromossomo e monossomia — auséncia

de um cromossomo do par normal).

Vocé foi apresentado as anomalias numéricas e estruturais nas Aulas 18 e 19,
Genética Basica. Neste momento, vale a pena rever o conceito de ploidia e
suas alteragdes, assim como os conceitos de alteracées estruturais.

CEDERJ
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Os mecanismos desencadeadores das anomalias cromossomicas
estao relacionados a divisao celular e envolvem a nao-disjun¢ao na meiose

I ou na meiose II ou, ainda, a nio-disjun¢ido na mitose.

Meiose | @

Nao-disjuncao Normal

; Meiose Il T
Normal Normal Normal Nao-disjuncao

Figura 21.6: Representacdo da ndo-disjuncdo na meiose | e na meiose Il. A ndo-disjun¢do na mitose gera produtos
equivalentes a ndo-disjun¢do na meiose Il.

Um aumento regional do genoma ocorreria quando uma

CROSSING-OVER . a 1 —
determinada seqiiéncia fosse multiplicada, resultando em duplicagio

E utilizado no texto desta
aula como sinonimo
de recombinagao ou

de genes e éxons (familias génicas), aumentando a quantidade de DNA

nio-codificante (DNA lixo) ou gerando DNA repetitivo. Esses eventos

permuta.
ocorrem em nivel subcromossdmico, principalmente, como resultado de
CROSSING-0VER desigual entre cromossomos homologos, troca desigual
DEsLizE DE . L _
X entre cromitides irmis ou DESLIZE (SLIPPAGE) DE REPLICAGAO. As
REPLICAGAO
DO INGLES. trocas entre cromossomos ocorrem por um dos seguintes mecanismos:
Rl transposi¢ao, amplificagio do DNA e varias ANOMALIAS CROMOSSOMICAS
SLIPPAGE

ESTRUTURAIS, tais como as translocagdes.
Erro na replicagdo de

uma seqiiéncia de DNA
repetida em tandem,
que resulta em a fita

& o ANOMALIAS CROMOSSOMICAS ESTRUTURAIS
recentemente sintetizada

ter unidades repetidas incluem delegdo, inser¢do, duplicagdo, translocagio (reciproca e Robertsoriana), cromossomo
extras ou ausentes em em anel e isocromossomo. Elas resultam de quebra cromossdmica seguida de reconstitui¢io em
comparagao com a fita uma combinagdo anormal. Podem ser balanceadas, se o conjunto de cromossomos possuir o
molde. Veja a Figura complemento normal de informacio genética, ou nio-balanceadas, se ocorrer perda ou ganho de
21.10. informacdo genética. Revise esse assunto na Aula 19, Genética Bsica.
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A permuta homoéloga (crossing-over) descreve a recombinagao que
ocorre na meiose ou, raramente, na mitose, entre seqiiéncias de DNA
muito semelhante ou idénticas. Ela envolve a quebra de cromatides ndao
irmas de um par de homélogos e a reunido dos fragmentos para gerar
novas fitas recombinantes (Figura 21.7).

A troca entre cromadtides irmas é um tipo andlogo de troca de
seqiiéncias envolvendo a quebra de cromatides irmas individuais e
a reunido dos fragmentos que, inicialmente, estavam em cromadtides
diferentes do mesmo cromossomo.

O crossing-over desigual é uma maneira de recombinacio que
ocorre entre seqiiéncias nao alélicas de cromatides nao irmas de um par
de homologos (Figuras 21.7 e 21.8). Freqiientemente, as seqliéncias em
que a permuta acontece mostram homologia de seqiiéncias consideravel
(familias de genes ou seqiiéncias repetidas), o que presumivelmente
estabiliza o pareamento incorreto dos cromossomos. Uma vez que
a recombina¢io ocorre entre cromdtides nio irmis incorretamente
pareadas, a troca resulta em uma dele¢io em uma das cromatides

participantes e uma inser¢ao na outra.

- C Cc C C

v U U J U

-

Normal ou homélogo crossing-over

Desigual crossing-over

Figura 21.7: Representacdo do crossing-over desigual entre cromossomos homologos desalinhados durante a
metafase. Na parte esquerda da figura, vemos os produtos de um crossing-over homélogo ou normal, resultando
na troca reciproca entre cromatides. No crossing-over desigual, parte direita da figura, ocorre um pareamento

deslocado dos cromossomos homologos e a troca reciproca resulta em produtos distintos: um com uma deficién-

cia, perda de um segmento cromossémico, e outro com uma duplicacgdo em tandem de um segmento génico.

A troca desigual entre cromdtides irmas € analoga ao crossing -over

desigual (Figura 21.8).

CEDERJ
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EVOLUCAO EM CONCERTO

@
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Produtos da troca desigual entre cromatides irmas ()
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¥

Figura 21.8: Em | temos a representacdo do crossing-over desigual entre cro-
mossomos homélogos e, em Il, a troca desigual entre cromatides irmas.

Acredita-se que a troca desigual entre cromdtides irmas seja
um mecanismo importante, sendo a base do polimorfismo de VNTR
(minissatélites). O crossing-over desigual tem importancia comparavel
na geragao de repeticdes de DNA satélite complexas e em locos génicos
repetidos em tandem. No ultimo caso, sabe-se que o crossing-over
desigual pode levar 3 EVOLUGAO EM CONCERTO ou coincidente, ao fazer
com que uma determinada variante das repeticoes se espalhe por meio
de um arranjo de repeti¢des em tandem, resultando na homogeneizag¢ao

das unidades de repeti¢ao (Figura 21.9).

Em conjunto ou coincidente (do inglés: concerted evolution) é o processo pelo qual membros individuais de uma familia de DNA,
dentro de uma espécie, sao mais parecidos entre si do que com os membros do mesmo tipo de DNA em outras espécies.
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Figura 21.9: O crossing-over desigual em um
arranjo de DNA repetido em tandem pode

resultar na homogeneiza¢do das seqUéncias. -1+ 1+1%)

4 qan

O mecanismo do deslize ou escorregiao da replicagio implica
pareamento incorreto por deslize das fitas, isto €, 0 pareamento incorreto das
fitas de DNA complementares de uma hélice dupla de DNA tnica. O resulta-
do pode ser inser¢do ou dele¢iao de unidades de repeticio nas fitas novas que
estdo sendo sintetizadas.

Acredita-se que as repeti¢des curtas em tandem sejam particular-
mente sujeitas a0 pareamento incorreto por deslize das fitas.

A Figura 21.10 exemplifica como o pareamento das fitas pode
ocorrer durante a replicacdo. O deslize envolve uma regidao de nio
pareamento (mostrada como uma bolha) contendo uma ou mais
repeti¢Oes da fita recém-sintetizada (deslize para trds) ou da fita parental
(deslize para frente), causando, respectivamente, uma inser¢io ou uma

dele¢io na fita recém-sintetizada.

CEDERJ
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Replica¢ao normal _ _ Fita complementar
5" mmnls ) CAG (F==ft) CAG [==fe) CAG (et 3 recém-sintetizada

3 el | GTC (3eft) GTC (3] GTC (Fnf] GTC (rmnfe) GTC (F=ft) GTC (s 5

Fita parental

Deslize para tras causa insercao
na fita recém-sintetizada

[1) J 9
elcac() (Qcac(®
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‘ Fita complementar
recém-sintetizada

5 e TCAG (F=f] CAG (3] CAG [F==£] CAG (==f) CAG (==£) CAG (=) CAG [3— 3’

Deslize para a frente causa dele¢ao
na fita recém-sintetizada
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Figura 21.10: O pareamento incorreto por deslize das fitas durante a replica-
¢do do DNA pode causar inser¢des ou delecdes. A fita inferior representa a
fita de DNA parental, e a fita superior, a fita complementar recém-sintetizada.

Na transposicdo, as sequéncias de DNA, transposons, também
chamados genes saltadores, podem se mover para novas posi¢des no
mesmo ou em outro cromossomo. A transposi¢io geralmente envolve a
replicagdo do transposon, deixando uma copia para trds, no sitio original,
e aumentando o seu numero dentro do genoma. Elementos de transposi¢io
existem em genomas de procariotos e de eucariotos, constituindo 10%

do genoma de Drosophila e 33% do genoma humano.
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Figura 21.11: Trés modelos de transposicdo: A) com remoc¢ao da sequén-
cia doadora do sitio original; B) com replicacdo da seqUéncia doadora,
permanecendo uma cépia no sitio original; e C) gerando um retroposon
por meio de transcricio em RNA seguida de transcricdo reversa em DNA
complementar, sendo este elemento inserido em um novo sitio no genoma.

Finalmente, vai se tornando mais claro como os cromossomos
aumentaram em numero de sequiéncias de DNA! Contudo, o aumento
inicial do tamanho do genoma deve ter ocorrido sem comprometimento
das fungdes do conjunto original de DNA. Lembre-se de que vimos em
Genética Bésica que genes a mais ou a menos causam desequilibrio genético
(a Sindrome de Down é causada por um cromossomo 21 a mais)!

Na verdade, a duplicacdo de genes, ao prover genes adicionais,
faz com que mutagdes subseqiientes causem divergéncia de seqiiéncias.

Em cada loco génico duplicado, um dos genes excede as necessidades,

AULA H MODULO 3
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podendo divergir rapidamente por auséncia de pressdo seletiva para
conservar sua fungdo. Em alguns casos, esses genes divergentes podem
ter adquirido novas fungdes, que poderiam ser seletivamente vantajosas.
Em muitos casos, porém, as seqiiéncias génicas adicionais podem ter
adquirido mutacoes deletérias, degenerando em pseudogenes nio

funcionais (Figura 21.12).

Pressao de selecao

Y &, “

Lenta o . Fl:ingiigl
Gene GeneA °™9
A icacs . N -
— Duplicacdo Divergéncia de 1i
génica seqliéncia = RS & Funcao

aroon relacionada
..... Gene A2 (alelo do gene A)

Figura 21.12: A duplicacédo Rapid R

o N s apida Perdade
génica pode levar a aquisi¢do [ funca
de uma nova fung¢do ou a for- * Mutaces Pseudogene A uncao

macdo de um pseudogene.

MECANISMOS EVOLUTIVOS DOS CROMOSSOMOS

Como os cromossomos aumentaram em numero? Recorde que
0s primeiros organismos, assim como 0s procariotos atuais, possuiam
Ccromossomo unico...

O numero dos cromossomos pode ser alterado por poLIPLOIDIA

PoLipLoIDIA . ~ ~ ~
(especialmente em plantas), por translocacdo e por fissio ou fusio de

E a posse de mais de
dois conjuntos de
cromossomos. Em um
organismo polipldide
existem multiplos Vocé ja estudou o processo de translocagdo na disciplina
conjuntos de cromossomos
como resultado de um
evento genético anormal
(geralmente, devido a uma

cromossomos. Esses sdo os processos fundamentais da evolugao numérica

dos cromossomos.

Genética Bésica. Apenas revendo, dois cromossomos nao-homodlogos

trocam segmentos apOs quebra seguida de reunido, resultando em

falha na meiose, ocorre uma translocacdo reciproca. Quando um organismo portando uma
a formagio de gametas ~ . . ~

diploides em vez de translocagio realiza meiose, pode gerar gametas ndo-balanceados, com
gametas haploides).

cbpias a mais ou a menos do segmento translocado. A progénie resultante
da unido desses gametas é invidvel, de forma que a fertilidade de
cariétipos translocados é reduzida em 50% ou mais. Conseqiientemente,
polimorfismos gerados por translocagio sdo raros.

Contudo, espécies relacionadas muitas vezes diferem devido a
translocacdes, que moveram grupos de genes de um cromossomo para

outro. Por exemplo, o cromossomo Y de machos de Drosophila miranda
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inclui um segmento que é homologo a uma parte de um autossomo da

espécie proxima Drosophila pseudoobscura.

EVOLUCAO POR FUSAO E POR FISSAO

Na forma mais simples de fusdo cromossdmica, dois cromossomos
acrocéntricos nao-homologos, nos quais os centrOmeros sao praticamente
terminais, sofrem translocacio reciproca proximo aos centroOmeros; de
forma que sdo unidos em um cromossomo metacéntrico unico. De forma
oposta, um cromossomo metacéntrico pode sofrer fissdo, resultando em
dois acrocéntricos, caso esses sofram translocacdo reciproca com um

cromossomo pequeno doador de centrémero (Figuras 21.13 e 21.14).

A Quebra B

@ @) D
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« () »
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Formacao de

/( gametas \
-_0 -—1r s
e =]

Gametas balanceados @ Gametas nao-balanceados

Figura 21.13: Em A: fissdo de um cromossomo metacéntrico com bragos A e B, em dois
Ccromossomos acrocéntricos, apds translocagdo com um cromossomo pequeno doador de
centrémero. Em B: segregacdo na meiose de um par heterozigoto (fissionado e inteiro)
pode resultar em complementos balanceados e ndo-balanceados do material genético.

CEDERJ
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Fissao ” (

()

Figura 21.14: Fissdo e fusdo sdo eventos contrarios. Na fissdo, um cromossomo
metacéntrico (M) gera dois cromossomos telocéntricos (T), que por adicdo de bra-
¢os curtos de heterocromatina transformam-se em acrocéntricos (A). Na fusdo, dois
cromossomos acrocéntricos séo fundidos em um cromossomo metacéntrico, ocor-
rendo, também, a formacdo de um cromossomo pequeno doador de centromero.

Fusio e fissio também podem resultar em gametas aneuploides
e, conseqiientemente, redugio na fertilidade e na viabilidade do zigoto.
A frequéncia de gametas aneupldides é aproximadamente de 5 a 25%,
algumas vezes atingindo 50%. As fusdes e fissdes cromossémicas ocorrem
na distin¢do de espécies relacionadas, em populacdes geograficamente
distintas da mesma espécie e, algumas vezes, como polimorfismos dentro

de populagoes.



ATIVIDADE 3

Cromossomos?

Qual a diferenca principal nos produtos resultantes de fusao ou fissdo de

RESPOSTA COMENTADA
Gente, fundir cromossomos resulta em diminuicdo do numero
total dos mesmos! Jd a fissdo origina um nimero maior de
cromossomos. Por exemplo, um individuo com 17 cromossomos
no genoma hapldide que, por ocasido da formagdo dos gametas,
sofreu fuséo entre dois de seus cromossomos, ficard no final
com 16 cromossomos. Se, ao contrdrio, ocorrer fusdo entre dois
cromossomos desse mesmo individuo, o resultado serd um gameta
com 18 cromossomos... Concluindo: fusé@o diminui e fissdo aumenta
0 numero de cromossomos.

DIFERENCAS CROMOSSOMICAS E ISOLAMENTO
REPRODUTIVO

A grande diversidade de formas de vida que existiram é
conseqiiéncia de histérias evolutivas independentes que ocorreram em
populacdes separadas.

As diferencas cromossémicas entre espécies podem afetar a troca
de material genético. Acredita-se que os rearranjos cromossomicos
tenham um papel principal na especiagdo. A questdo critica é se a
heterozigose para rearranjos cromossomicos causa reducdo de fertilidade
(isolamento pds-zigdtico) em hibridos. Nos vimos que a fertilidade pode
ser reduzida se os heterozigotos produzirem altas propor¢oes de gametas
aneuploides... Veremos a importincia desta diversidade cromossémica

na proxima aula, Aula 22, Especiacdo. Aguarde!

CEDERJ
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RESUMO

CONCLUSAO

Concluindo, vocé viu que o nimero dos cromossomos pode ser
alterado por poliploidia, translocag¢oes, fissdo e fusdo. Podemos dizer que o
termo evolugao cromossomica pode ser utilizado em trés niveis hierarquicos:
1) alteragdes morfoldgicas individuais dos cromossomos; 2) evolugio do
cariétipo de um individuo; e 3) evolu¢io em massa de cariétipos.

O numero hapldide de cromossomos varia bastante entre os
organismos; por exemplo, em mamiferos varia entre 3 e 42 cromossomos
e, entre insetos, de 1 em uma espécie de formiga a cerca de 220 em
algumas borboletas (0 maior nimero conhecido em animais)! Espécies
relacionadas diferem sutilmente em seu cariotipo, uma exce¢do sio
duas espécies similares de pequenos antilopes, Muntiacus reevesii e
M. muntjac, que possuem nimeros hapléides de 46 e 4 cromossomos,
respectivamente. Assim como para outras caracteristicas, a evolugiao do
cariétipo requer nao apenas alteracbes (mutagdes), como também os

efeitos das forcas evolutivas: deriva génica e selecao natural.

Os genes estao associados em cromossomos. O cromossomo circular dos procariotos
ocorre em uma unica copia do organismo. Cada cromossomo eucariético é formado
por uma unica fita dupla de DNA empacotada e proteinas. Os cromossomos
eucariéticos possuem caracteristicas morfolégicas distintas: centromeros,
teldbmeros, cromatides irmas.

O genoma é o conjunto de sequéncias de DNA de um organismo ou organela.
Nao existe relacdo direta entre o tamanho do genoma hapléide e o aumento
da complexidade morfologica de um organismo. A maior parte do genoma de
bactérias é de seqiiéncias codificantes (genes). A densidade dos genes nos genomas
de eucariotos é menor, sendo a maior parte composta por sequéncias de DNA
nao-génica.

O processo de associacdo de genes nos cromossomos implicou uma sincronia do
processo de replicacdo, produzindo células-filhas com cépias de todos os genes.
Se 0s genes ndo estivessem associados, o controle da replicacao sincronizada seria
muito mais dificil, particularmente com milhares de genes.

Um aumento global do genoma ocorreria quando parte do cromossomo ou todo o

genoma é duplicado, evento que chamamos anomalias cromossémicas numéricas.
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Um aumento regional do genoma ocorreria quando uma determinada seqiiéncia
fosse multiplicada, resultando em duplicacdo de genes e éxons, aumentando a
quantidade de DNA nado-codificante ou gerando DNA repetitivo. Esses eventos ocorrem,
principalmente, em nivel subcromossémico como resultado de crossing-over desigual
entre cromossomos homdlogos, troca desigual entre cromatides-irmas ou deslize de
replicacdo. As trocas entre cromossomos ocorrem por um dos seguintes mecanismos:
transposicdo, amplificacdo do DNA e varias anomalias cromossomicas estruturais, tais
como as translocacoes.

O numero dos cromossomos pode ser alterado por poliploidia, por translocagéo e por
fissdo ou fusdo de cromossomos. Esses sdo os processos fundamentais da evolugao

numérica dos cromossomos, também chamada de evolucdo do cariétipo.

ATIVIDADES FINAIS

1. Descreva os cromossomos de organismos procariotos e eucariotos, distinguindo-os.
Dica: recorde as diferencas entre estes organismos; elas estdo associadas as diferencas

Nos cromossomaos...

RESPOSTA
O cromossomo Unico dos procariotos é circular e fica localizado
no nucledide, uma regido do citoplasma, sem delimitacGes de
membranas. Os eucariotos possuem cromossomos lineares e em
numero constante para cada espécie, localizados no nicleo e
circundados pela carioteca ou membrana nuclear. Os cromossomos
dos eucariotos sGo compactados com ajuda de proteinas chamadas
histonas. Eles podem ser autossomos ou Cromossomos Sexuais
(determinam o sexo genético).

CEDERJ
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2. Compare o genoma de procariotos e eucariotos quanto a densidade de genes
e tamanho em pares de bases. Para vocé responder a esta questao, lembre-se do

paradoxo do valor C! A ameba tem um genoma maior que o humano...

RESPOSTA
O genoma de procariotos & denso em genes e o genoma de eucario-
tos possui grande quantidade de DNA nédo-codificante. O tamanho do
genoma ndo é um valor direto da complexidade do organismo. Mais
significativo é o nimero total de genes. As seqUéncias repetidas do
genoma de eucdriotos contribuem apenas para o valor, em pares de
bases, do tamanho do genoma.

3. Qual a vantagem principal da associacdo dos genes em um cromossomo?

RESPOSTA
Avantagem é a sincronia do processo de replicacdo, sem a associagdo
dos genes em cromossomos; o controle da replicacdo sincronizada
seria muito complicada, particularmente com muitos genes.
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4. Como a quantidade de sequéncias de DNA aumentou desde o organismo
primitivo até os eucariotos complexos? Quais os principais mecanismos de aumento

de tamanho de genomas?

RESPOSTA
O aumento do genoma ocorreu por duplicacdo de genes e aumento
da quantidade de DNA ndo-codificante. Os mecanismos envolvidos
sdo: crossing-over desigual entre cromossomos homdlogos, troca
desigual entre cromdtides irmds, deslize de replicacdo, transposicdo,
translocagdo e outras anomalias estruturais e numéricas.

5. Como os cromossomos aumentaram em ndmero?

RESPOSTA
O numero dos cromossomos pode ser alterado por poliploidia,
translocacéo e fissdo de cromossomos.
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AUTO-AVALIACAO

Muito interessante imaginar como teria sido a evolu¢do do material genético
desde a célula primitiva até os grandes mamiferos atuais com duas ou mais
dezenas de cromossomos! Vocé percebeu que as teorias que tentam explicar essa
evolucdo apresentam crescente suporte cientifico? Na verdade, elas tém logica!l
E os mecanismos genéticos que causaram o aumento das seqliéncias de DNA, ao
longo da evolucdo dos organismos? Vocé entendeu como eles funcionam? Ainda
tem duvidas? Seria interessante revisar as aulas de Biologia Molecular. Se ainda
assim restarem duvidas, que tal uma busca na Internet, para os tépicos mais
interessantes para vocé? Por exemplo: evolu¢do de cariétipos, variacdo no numero

de cromossomos etc. Boa sorte!

INFORMACOES SOBRE A PROXIMA AULA

Na préxima aula, vocé verad como varios polimorfismos acumulados e sob efeito
das forcas evolutivas culminardo no processo de especia¢do. Especiacdo é o
evento da divisdo de uma espécie em duas reprodutivamente isoladas. Membros
de espécies diferentes possuem diferencas genéticas, ecolégicas, comportamentais
e morfolodgicas. O evento crucial é o isolamento reprodutivo que, uma vez atingido,

fara um sistema biologico evoluir, independentemente de outros semelhantes.
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Especiacao

Meta da aula

Definir e comparar os processos de especiacao.

Esperamos que, apés o estudo do contetido desta
aula, voceé seja capaz de:

» Diferenciar o processo de especiacdo alopatrica
de simpétrica.

e Conhecer algumas das definicdes de espécie.

Pré-requisitos

Para a discussao sobre os conceitos de espécies, é muito
importante que vocé tenha entendido bem os contetidos de
Introducdo a Zoologia. Também sdo importantes muitos dos

contetidos que vocé ja estudou em Evolugdo (Aulas 1 a 4, 16,
18 e 21). Por fim, reveja a Aula 9 (Acao da Selecdo Natural) da
disciplina Grandes Temas em Biologia; la vocé encontra uma
introducdo rapida da histdria que estaremos contando aqui.
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Darwin intitulou de A origem das espécies o seu principal livro. Isso, certamente,
nao foi por acaso, ja que ele tinha consciéncia de que o problema fundamental
com o qual uma teoria evolutiva deveria lidar seria o processo de formacao de
novas espécies: a especiacao. Ele ndo resolveu de maneira definitiva a questao,
mas formulou e fundamentou sua hipotese. Contudo, mais importante do que
isso, Darwin nos legou uma visao inteiramente nova do mundo vivo: a perspectiva
materialista da variacao (Aula 3: Histérico do Estudo da Evolucdo). Com isso, a
especiacao passou a ser entendida, de maneira simples, como um processo de
fracionamento da variacao intrapopulacional em variacao interpopulacional. A
natureza das diferencas entre as espécies deixava de ser uma esséncia imaterial
e tornava-se igual a das diferencas entre os individuos dentro da mesma espécie
(Aula 4: A Nova Sintese Evolutiva).

Embora Darwin tenha se debrucado sobre o problema da especiacao, ele ndo
meteu a mao numa cumbuca igualmente complicada: como se poderia definir
uma espécie? Hoje, quase 150 anos depois da publicacdo de A origem das
espécies, a definicao de espécie ainda ¢ um problema.

Nesta aula, faremos um breve histérico do conceito de espécie e discutiremos
guatro dos mais de 20 conceitos atuais para exemplificar as dificuldades de uma
definicdo de espécie que seja, a0 mesmo tempo, universal, operacional e com
sentido biolégico. Apds essa discussao, estudaremos os modelos de especiacao

alopatrica e simpatrica, que sao os mais debatidos na area de Evolucao.

CONCEITOS DE ESPECIE
Histérico

O problema da defini¢ao de espécie pode ser resumido como uma
busca da sintese entre a oposi¢io Diversidade e Ordem da realidade
bioldgica (mais uma vez, o problema da contradi¢do e da sintese
no estudo da evolugido; veja a dialética na Aula 16: Controvérsias
Evolutivas). O mundo vivo apresenta um caleidoscépio de cores,
formas e tamanhos; esta miriade biolégica nio é um caos, pois
parece que existe uma ordem por trds disso tudo. Foi acreditando
nisso que muitos filésofos se dedicaram a tentar entender essa ordem.

Na Idade Antiga ou Antigiiidade (mais de 400 a.C.), entender o
que seria uma espécie estava diretamente relacionado com a capacidade
de entender a Esséncia das coisas (ver Aula 3: Histérico do Estudo da

Evolucdo). Para Platdo, por exemplo, a espécie podia ser definida por um



conjunto de caracteres adquiridos no processo de degeneragio da Idéia
no mundo. Para Arist6teles, por outro lado, ndo havia o transformismo
defendido por Platdo: as espécies vivas eram fixas, e a diversidade
biologica representava uma ordem predeterminada do Universo. Em
ambos os casos, contudo, a selecao dos caracteres para definicao de uma
espécie ndo dependia da comparacdo entre os seres, mas da concepg¢do
de ordem do mundo que o estudioso tinha. Dessa forma, a classifica¢do
ndo atendia a principios naturais, mas estava interessada em representar
a Esséncia, a Idéia, a Ordem, ou seja, a Criacdo!

A classificacio dos organismos em grupos seguia uma técnica
puramente fenética (ver Aula 2: Biologia Comparada e Escolas Sistematicas,
da disciplina Introdug¢do a Zoologia), na qual os organismos eram agrupados
por redes de semelhancas. Grandes grupos eram identificados e, a partir deles,
subdivisdes em unidades menores eram realizadas até que tal processo ndo
fosse mais possivel. Por assumir que as espécies eram fixas e, portanto, nao
relacionadas, o sistema de classificagdo enfrentava sérias complicacdes. No
entanto, estas idéias perduraram até o Renascimento, no século XVI.

Na Idade Classica (séculos XVII-XVIII), LiNeu advogou que
a classificagdo devia ser baseada numa rede de comparagdes entre
os seres. O estudioso nio devia partir de um a priori a respeito do
mundo, mas descobrir a ordem natural do mundo vivo por meio da
observacdo cuidadosa dos organismos. O estudo da Natureza deixava
de ser funcdo de filésofos querendo decifrar a criagdo e passava a ser o
oficio de naturalistas, que sabiam observar. Esta atividade passou a ser
realizada de maneira mais minuciosa, decompondo-se os organismos em
partes (linhas, superficies, volumes etc.). Era preciso evitar os enganos
da aparéncia, deixar a superficie das coisas e mergulhar na profundidade
das espécies. E deste periodo, também, o primeiro conceito de espécie
propriamente dito, que incluia, além da simples semelhanca (superficial
ou profunda), a idéia de continuidade através de geragoes.

A historia do conceito de espécie refletia, até aqui, a contradi¢do
entre duas estratégias de busca da ordem natural do mundo vivo. A pri-
meira estratégia representava uma visao METAFISICA, em que a ordem era
um conjunto de signos que deviam ser decifrados por uma mente pura
na sua atividade de perscrutagdo do Universo. Esta visdo favorecia uma

logica dedutiva: era a razao que impunha, a priori, a sua ordem aos

CaroLus LINNAEUS

Linnaeus (Lineu na
escrita aportuguesada),
botanico sueco,
considerado pai da
Taxanomia, nasceu em
1707 e morreu em 1778.
Em 1735, publicou
Systema naturae, com sua
classificacio dos

Seres vivos.

METAFisICA

Para além da Fisica. Diz
respeito ao conhecimento
das causas primeiras e
dos primeiros principios,
ou seja, a esséncia

das coisas.
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EmpIRISMO

Doutrina que se
baseia exclusivamente
na experiéncia, tida
como tnica fonte do
conhecimento.

LOGICA DEDUTIVA E
INDUTIVA

Na logica dedutiva, as
conclusdes resultam de
um raciocinio. Na logica
indutiva, sio tiradas
conclusdes gerais, a partir
de fatos particulares.
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seres vivos. A segunda estratégia era EMPIRISTA, buscando no método o
caminho para entender a ordem que estd no mundo. Neste caso, a LOGICA
era INDUTIVA, pois a observagdo descobria a ordem. Em ambos os casos,
contudo, existia uma busca pelo essencial das espécies ou tipo, que s6
poderia ser obtido pela pureza, ora da razdo, ora da observacio.
Analise a Figura 22.1: ela representa o que acabamos de
descrever a respeito da perspectiva dominante em cada um dos periodos
histéricos que analisamos. Essas perspectivas determinavam diferentes
visdes a respeito do que vinha a ser uma espécie e a forma de se obter

conhecimento delas.

DEUS

\

CRIAGCAO =ESSENCIA DOS OBJETOS

A) Idade Antiga(+400 a. C.) até Renascimento (Séc. XV até XVI)

HOMEM \

~l’ Decifracdo
FORMA DOS OBJETOS NO MUNDO = SIGNOS

\ ORDEM

| \2

OBJETOS NO MUNDO ~ Observacdo HOMEM

T |

B) Idade Classica (séc. XVII até XVIII)

Figura 22.1: Esquema representando a visdo de mundo corrente da Idade Antiga
até o Renascimento (A) e na Idade Classica (B).

Foi somente no século XIX que as idéias evolutivas passaram a
integrar as concepgdes a respeito das espécies. Primeiramente, com as
idéias de Lamarck, e posteriormente, com Darwin, é que a Taxonomia
e a Sistemdtica passaram a ter responsabilidade em refletir a Filogenia
em suas classificacdes (ver Aula 2: Biologia Comparada e Escolas
Sistematicas, da disciplina Introdu¢do a Zoologia). Mais ainda, foi s6
neste periodo que a espécie passou a ser uma unidade evolutiva. Contudo,
a enunciacdo e a utiliza¢do consistente do conceito biologico de espécie
(CBE) s6 aconteceram entre as décadas de 1920 e 1940, ja no século
XX. Esse conceito, talvez o mais popular ja definido até hoje, é baseado,
principalmente, no fato de que espécies sao populagoes (ou grupos de
populagdes) e nio tipos, e devem ser definidas pelo seu isolamento

reprodutivo em vez de pelas suas semelhangas ou diferengas.



ATIVIDADE 1

Antigliidade até o Renascimento e ICL para aqueles que dizem
a Idade Classica.

) Platao

) Légica Dedutiva

) Lineu

) Empirismo

) Decifracdo

) Criacdo, esséncia, signos
) Observacao

) Légica Indutiva

) Contar, medir, dissecar

) Aristételes

~

A AN A A A A A A A

RESPOSTA
(IAR) Platdo
(IAR) Légica Dedutiva
(ICL) Lineu
(ICL) Empirismo
(IAR) Decifracéo
(IAR) Criag¢do, esséncia, signos
(ICL) Observacdo
(ICL) Légica Indutiva
(ICL) Contar, medir, dissecar
(IAR) Aristételes

COMENTARIO
Vocé néo deve ter encontrado nenhuma dificuldade na resolucéo
dessa atividade; ela foi muito simples! O objetivo era comegar a
familiarizé-lo com as idéias de cada periodo. Se vocé encontrou
alguma dificuldade, é preciso ler com um pouco mais de atencdo
as informagées que foram apresentadas.

ALGUNS CONCEITOS DE ESPECIE

Atualmente, como dissemos no inicio desta aula, existem mais de
20 conceitos de espécie, todos eles com suas vantagens e desvantagens. A
analise de um conceito de espécie envolve critérios, tais como universalidade
(se é aplicavel a todos os tipos de espécie: sexuadas ou assexuadas, fosseis
ou ainda vivas etc.), operacionalidade (aplicabilidade préitica do conceito

no dia-a-dia do sistemata) e significado biol6gico (o quanto o conceito é

Marque IAR para os itens que dizem respeito ao periodo que vai da

respeito
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coerente com aquilo que entendemos do processo de especiagio). Com
0 uso desses critérios, estudaremos os conceitos bioldgico, filogenético,
de reconhecimento e coesio de espécies, e tentaremos entender algumas
das dificuldades para se obter um conceito de espécie de uso geral e
amplamente aceito.

O conceito biologico de espécie (CBE) €, sem duavida, o mais
popular e influente. Mayr, em seu livro Populagoes, espécies e evolugio,
definiu-o da seguinte maneira: “Espécies sdo grupos de populagdes naturais
intercruzantes que sio isoladas reprodutivamente de outros grupos
intercruzantes de populagdes.” A idéia central no CBE é o isolamento
reprodutivo, que deve ser bioldgico, e ndo geografico: as espécies nio
podem se reproduzir porque apresentam uma incompatibilidade genética, e
ndo porque estejam separadas por alguma barreira geografica. Nesse caso,
as espécies sdo vistas como sistemas fechados, ou seja, sem fluxo génico.
Este conceito é também conhecido como conceito de isolamento de espécie
(CIE). Embora popular e influente, o CBE possui grandes limitagdes e, por
isto mesmo, tem sofrido muitas criticas ao longo dos anos.

A mais antiga critica ao CBE diz respeito a sua operacionalidade.
Embora este conceito defina espécies pelo seu isolamento reprodutivo,
a capacidade de intercruzamento da grande maioria das espécies é
desconhecida. Por isto mesmo, na pratica, a taxonomia baseada no CBE
continua sendo feita com base na morfologia, ou seja, utilizando um
conceito morfoldgico de espécie (CME). Do mesmo modo, o isolamento
reprodutivo ndo é um critério universal, ja que nao se aplica para
classificagdo de espécies com reproducdo assexuada ou fosseis. Pelo CBE,
espécies, por definicdo, ndo hibridizam. Todavia, um grande nimero de
“boas” espécies (aquelas facilmente identificaveis e aceitas pelos sistematas
como tal) intercruzam-se na Natureza como, por exemplo, as espécies de
corvos europeus Corvus corone e C. cornix, varias espécies de Drosophila,
espécies de caranguejo Menippe mercenaria e M. adina dos EUA, entre
muitas outras.

O CBE é assumidamente um conceito que pretende informar
sobre o processo de especiacdo; contudo, as espécies sdo definidas
segundo mecanismos de isolamento reprodutivo, que sao resultantes
(ou nao) do processo de diferenciacdo genética, e nio dos mecanismos
causais do processo de especiacao. Do mesmo modo, a compatibilidade

reprodutiva ndo garante monofiletismo, ja que duas espécies podem ser



reprodutivamente compativeis e, no entanto, nio partilharem do mesmo
ancestral (veja Introdug¢do a Zoologia). Umn bom exemplo de espécie
biol6gica em que isolamento reprodutivo e unidade histérica ndo sdo
congruentes é o pequeno mamifero Thomomys umbrinus, do México.
Nessa espécie, ragas cromossomicas (2N= 76 e 2N= 78) apresentam
populacdes em que as relagoes filogenéticas sao mais proximas entre os
diferentes grupos cariotipicos que apresentam isolamento reprodutivo
do que para o mesmo grupo cariotipico em que existe compatibilidade
reprodutiva entre as populagdes. Logo, relagdes evolutivas equivocadas
podem ser construidas a partir do CBE.

Devido as grandes dificuldades enfrentadas pelo CBE, diversos
conceitos alternativos de espécie tém sido propostos. As diferentes formas
do conceito filogenético de espécie (CFE) sio uma dessas alternativas.
Segundo uma das defini¢bes desse conceito, proposta originalmente por
JoeL CRrACRAFT, em 1983, espécies seriam: “Um grupo irredutivel de
organismos que pode ser distinguido de outros grupos e dentro do qual
existe um padrio de parentesco do tipo ancestral e descendente”. Para o
CFE as espécies devem representar linhagens evolutivas discretas, o que
significa dizer que espécies representam grupos monofiléticos. O status
de espécie é decidido principalmente com base na coesdo fenotipica
dentro dos grupos contra a descontinuidade fenotipica entre os grupos.
Portanto, o CFE d4 énfase ao aspecto mais geral da diversidade bioldgica,
o processo de diferencia¢iao, nao importando se este é seguido ou nio de
isolamento reprodutivo entre os grupos. A maior vantagem desse conceito
€ a sua universalidade, podendo ser ele usado sem problemas para espécies
de reprodugio assexuada e fésseis. Espécies que sofrem hibridizagio
também sdo compativeis com o CFE. Do ponto de vista teérico, a grande
vantagem desse conceito € a introdugiao do tempo como um elemento na
defini¢ao de espécie, ou seja, as espécies passam a representar a historia
de linhagens de ancestral e descendente independentes.

O CFE define espécies com base em caracteres morfologicos, porém
ndo oferece nenhuma pista relativa a eles que sejam importantes. Isso
significa que a variacdo fenotipica dentro de grupos pode ser interpretada
de maneira diversa, sendo, portanto, subjetiva a decisdo sobre o que é
importante ou nao. Além disso, o nimero de espécies reconhecidas pode
ser dependente apenas dos métodos usados e de seu poder de resolu¢do

para identificar os caracteres. Por exemplo, grupos taxondmicos como

JoeL CRACRAFT
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na Universidade de
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algas, esponjas e corais apresentam um numero restrito de caracteres
pelos quais podem ser classificados. Como conseqiiéncia, grande nimero
de espécies nesses grupos foram definidas, no passado, como cosmopolitas
(com extensa distribuicdo geogrifica e ecoldgica). Atualmente, com o
desenvolvimento das técnicas de observacdo, estas classificacdes vém
sendo revistas.

Além da universalidade, um conceito de espécie deve oferecer
explicagio sobre os mecanismos evolutivos causais da especiacao. O CFE
ndo faz isto, passando a margem de toda a discussdo a respeito do processo
de especiagio. Essa é outra limita¢do deste conceito.

Na tentativa de superar as restri¢coes dos conceitos anteriores,
o conceito por reconhecimento de espécie (CRE) foi proposto por
PaTersoN, em 1985, e define espécies como: “O grupo populacional
mais inclusivo composto de individuos biparentais que partilham um
sistema de fertilizagio comum.” Esse sistema de fertilizagdo comum inclui
todos 0s mecanismos de reconhecimento do parceiro sexual, como, por
exemplo, comportamento de corte, periodo reprodutivo, coloragio,
compatibilidade gamética etc. De fato, os componentes responsaveis pelo
sucesso reprodutivo da espécie. Todas as barreiras ao fluxo génico que
agem depois da fertilizacdo (inviabilidade e esterilidade dos hibridos, por
exemplo) sdo excluidas da defini¢io. O CRE vé o processo de especiacdao
como uma ag¢io da selecio direcional para maximizar a reproducio
entre os individuos de uma populagio. O CRE e o CBE partilham sua
énfase na reprodugio e no fluxo génico; no entanto, o CRE faz isto
chamando aten¢io para os mecanismos que propiciam a reprodug¢io, o
que evolutivamente faz mais sentido.

Embora faga mais sentido do ponto de vista bioldgico e evolutivo,
o CRE, com sua énfase na reproducio, sofre dos mesmos problemas e
esta sujeito as mesmas criticas feitas ao CBE.

O tltimo conceito de espécie que sera discutido aqui é o conceito
de coesdo de espécie (CCE), proposto por TEMPLETON em 1989. Nesse, as
espécies sdo: “A populag¢do mais inclusiva de individuos que possuem o
potencial de coesio fenotipica, dado através de mecanismos intrinsecos de
coesdo.” Esses mecanismos de coesdo incluem o fluxo génico, isolamento
reprodutivo, sele¢ao natural estabilizadora, sistema de desenvolvimento,
fisiologia e ecologia, entre outros. A principal vantagem do CCE € a

sua universalidade, podendo incluir, por exemplo, taxa de reprodugdo



assexuada. Do mesmo modo, inclui na definicio um grande ntimero
de mecanismos evolutivos que promovem a especiacdo e que estavam
ausentes nos outros conceitos de espécie. Entretanto, o CCE sofre das
mesmas dificuldades operacionais do CRE e do CBE.

Uma tendéncia dos modernos conceitos de espécie tem sido mudar
da visao de espécie como sistema fechado (CBE) para uma visao mais
flexivel, em que as espécies sejam vistas como produtos da interacdo entre
inimeras forcas evolutivas (CCE). Esta tendéncia reflete uma mudanca de
interesse: da simples ordenagio da biodiversidade para o entendimento

do processo de especiacio.

ATIVIDADE 2

Vocé encontrard a seguir uma lista de caracteristicas que marcam

a énfase

. de cada um dos conceitos de espécie discutidos. Marque CBE, CFE, CRE

filogenético, de reconhecimento ou coesdo de espécies.
’ ( ) Moncofilia
( ) Isolamento reprodutivo
() Sistema de fertilizacao comum
( ) Mecanismos de coesao

RESPOSTA
(CFE) Monofilia
(CBE) Isolamento reprodutivo
(CRE) Sistema de fertilizacdo comum
(CCE) Mecanismos de coesdo
COMENTARIO

Como na Atividade 1, vocé néo dever ter encontrado muita dificuldade
para resolver essa questdo; ela também era ébvia! E com um passo
de cada vez que toda a informagdo desta aula vai ficando assim...
Obvia para vocé!

O PROCESSO DE ESPECIACAO
Especiacao alopatrica

A grande revolu¢do da teoria darwiniana, no que diz respeito a
concepgao de espécie, foi a mudanga de uma perspectiva tipoldgica para
uma concepgao populacional. A espécie nao é mais um tipo, mas um grupo

(ou grupos) de individuos que partilham caracteres e tém continuidade

ou CCE, conforme a caracteristica diga respeito aos conceitos bioldgico,

CEDERJ

41

AULA H MODULO 3



Evolucao | Especiacdo

42 CEDERJ

histérica a partir da reprodugdo. Nesta perspectiva, o processo de
especiagdo é a conversdo da variacdo entre os individuos dentro de
uma populagdo em variagdo entre populagdes no tempo e no espago.
Geneticamente, esse processo pode ocorrer pela agio da:

a) selecao natural disruptiva, produzindo divergéncia na composi¢cao
genotipica de populagdes geograficas que, conseqiientemente, ficam mais
homogéneas dentro de cada regido enquanto sofrem diferenciagdo entre
as regides (ver Aula 13: Selecao Natural 1) e

b) deriva genética, sob a qual as populagdes geograficas sofrem
perda de variacdo génica; mas, como o processo € estocastico, diferentes
populacdes terdo diferentes gendtipos fixados (ou com freqiiéncias
estatisticamente diferentes) (ver Aula 11: Deriva Génica).

O processo de diferenciagio depende, no entanto, de a migra-
¢do entre as populacdes ser limitada o suficiente para prevenir a
homogeneizac¢do devido ao fluxo génico. Por isso, o processo é definido
como alopétrico, ou seja, depende do isolamento geogrifico entre
as populagoes. Barreiras geogréificas, tais como rios ou montanhas,
funcionam como impedimento ao fluxo génico.

Este processo de diferenciagao pode manter, em diferentes regioes
geograficas, populagdes nas quais a freqiiéncia génica de determinados
alelos é significativamente diferente, sendo elas assim referidas como
ragas. Se esse processo resulta em diferencia¢io mais extrema, em que as
populagdes geograficas (ragas) apresentam, por exemplo, a fixagio de alelos
alternativos de modo que individuos de procedéncia andénima possam ser
identificados como caracteristicos de uma regido ou outra, as populagdes
podem ser referidas, entdo, como subespécies. O processo de especiaciao
estara completo quando populagdes geograficas apresentarem nivel de
diferenciag¢io suficiente para que possam exibir isolamento reprodutivo em
simpatria (CBE), constituirem-se como linhagens evolutivas independentes
(CFE) ou partilharem o mesmo sistema de reconhecimento ou coesdo
independente das demais populagoes (CRE e CCE). Observe a Figura

22.2 para visualizar o que estamos descrevendo.
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Isolamento reprodutivo?
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Sistema comum de fertilizacao?
Coesas?

Figura 22.2: Esquema representando o processo de especiacdo alopatrica.

Mas, qual é o nivel de diferenciacdo genética necessdrio para
determinar a especiagdo? Nio existe uma resposta simples para essa questio.
As diferencas entre espécies sao, geralmente, poligenicamente controladas;
algumas vezes sdo causadas por poucos genes, mas com forte interagao
epistdtica entre eles. Em alguns casos, especialmente em plantas, as diferencas
entre as espécies podem ser determinadas por um ou dois genes apenas.

Outra questdo relevante é a natureza da diferenca genética
que influencia o processo de especiagio. Em alguns casos, o isola-
mento reprodutivo pode originar-se de uma intera¢do entre genes
cromossOmicos e fatores citoplasmaticos transmitidos através do ovo,
como em mosquitos do género Culex. Alguns estudos tém demonstrado,
também, que os rearranjos cromossémicos podem ter um papel relevante
no processo de especiagao. Por exemplo, duas espécies de planta da
Califérnia, Clarkia lingulata e C. biloba, sdo praticamente idénticas do
ponto de vista morfoldgico; contudo, diferem por uma translocacio,
duas inversdes pericéntricas e fissio de um cromossomo, o que torna

estéreis os hibridos dessas duas espécies.
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O processo de especiacdo alopatrica que acabamos de estudar é,
provavelmente, o principal mecanismo de especiagio em animais e, certamente,
o mais bem entendido entre os mecanismos de especiacio. Nio sendo o tinico,

o processo de especia¢ao simpdtrica é um mecanismo alternativo.
Especiacao simpatrica

A visdo darwinista ortodoxa admite que espécies irmas de
reproducdo sexuada e que ocupam a mesma distribui¢io geografica
resultaram de especiagdo alopatrica no passado, sendo a distribuicdo
geografica atual um evento ocorrido apds o processo de especiagio em
isolamento geografico. Contudo, eventos de especiagio em simpatria
(ou seja, formacao de novas espécies sem a necessidade de barreiras
geogrificas) também tém sido propostos. Para estes modelos, a chance de
reproducio entre dois individuos nio estaria na dependéncia de barreiras
fisicas, mas de seus genotipos.

Os estudos para demonstrar a possibilidade de especiagdo
simpdtrica na Natureza incluem aqueles que tentam a caracterizacio de
polimorfismos genéticos responsaveis pela escolha ou uso do habitat.
Nesse caso, o elemento fundamental para iniciar o processo de especiagdo
seria a aquisi¢do de alelos, por alguns individuos dentro de uma
populagio, que conferissem a eles vantagem adaptativa em novos habitat.
Esses novos alelos poderiam conduzir a reproducdo preferencial destes
individuos nesses habitat, o que produziria um processo de divergéncia
na populacido, formando racas que, ao longo do tempo, evoluiriam para
formar espécies distintas.

Os polimorfismos genéticos relacionados com preferéncia por
habitat existem na Natureza, sendo inclusive associados a mudangas
importantes no fenétipo. Um bom exemplo desse tipo de polimorfismo
ocorre entre os peixes ciclideos Perissodus microlepis, do lago Tanganica.
Nesses peixes, alelos distintos em apenas um loco promovem mudangas
no hébito alimentar que conferem vantagem adaptativa aos seus
portadores, bem como modificam o tipo de boca dos individuos, que
sdo, desta forma, facilmente identificaveis no campo.

O modelo de especiagdo simpdatrica mais bem estabelecido é o
de especiagio instantanea, por poliploidia, que ocorre em plantas. Por
exemplo, se houver a formag¢dao de um hibrido tetrapldide a partir de

duas espécies diploides, este estara isolado reprodutivamente das duas



espécies ancestrais, uma vez que o retrocruzamento terd como resultado
a formacdo de inimeros gametas desbalanceados. Contudo, essa
espécie pode se reproduzir assexuadamente. No caso de acontecer uma
duplicagio do niimero de cromossomos desse hibrido (alopoliploidia),
uma quarta espécie pode ser formada, agora com a possibilidade de
reproducgio sexuada, ja4 que os cromossomos, pela duplicacdo, estio
outra vez balanceados. Tais complexos polipldides tém sido descritos

para muitos géneros de plantas.
ATIVIDADE 3

. de especiacao alopétrica ou simpaétrica.

regido geografica.

™ |

genotipos.
( ) Alopoliploidia
( ) Selecao natural disruptiva

RESPOSTA
(ALO) A chance de reproducdo entre individuos estd na dependéncia
da regido geogrdfica.
(SIM) A chance de reproducdo entre individuos estd na dependéncia
dos gendtipos.
(SIM) Alopoliploidia.

COMENTARIO
Mais uma atividade simples! Se encontrar problemas para resolvé-la,
vocé, certamente, precisa estudar esta aula com mais seriedade,
antes que cheguem as atividades finais.

CONCLUSAO

Tanto os modelos de especia¢do alopdtrica quanto os modelos de
especiac¢do simpatrica sdo incapazes de fornecer um mecanismo geral para
o processo de especiagdo ou de produzir um consenso ou uma defini¢ao
entre os varios conceitos de espécie que nos estudamos. Esta dificuldade
reflete algumas caracteristicas da discussdo sobre conceitos de espécie e

estudo do processo de especiacdo.

Marque ALO ou SIM, conforme se refira, respectivamente, aos processos
( ) A chance de reproducdo entre individuos estd na dependéncia da

( ) A chance de reproducéo entre individuos esta na dependéncia dos
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Em primeiro lugar, os diversos conceitos de espécie lidam com
uma contradi¢do de objetivos. Sdo eles:

a) Definir espécies como unidades taxondmicas. Nesse caso, o
interesse € ter um conceito que seja util a descricdo e catalogagio da
biodiversidade. O melhor exemplo dessa estratégia é o CFE.

b) Definir espécies como unidade e produto do processo evolutivo.
Conceitos desse tipo estdo interessados em informar a respeito do processo
de especiagdo, em tragar um programa de pesquisas em genética evolutiva
ou simplesmente incorporar aquilo que a genética evolutiva nos informa
sobre as espécies. O CRE e o CCE se enquadram nesta estratégia.

O CBE, por sua vez, é uma tentativa de satisfazer a ambos os
objetivos; contudo, como ja foi discutido anteriormente, este conceito nio
satisfaz o primeiro objetivo basicamente por ndo ser operacional e, ao
mesmo tempo, ao assumir as espécies como entidades fechadas, confunde
mecanismos causais (forgas evolutivas) com efeitos possiveis (mecanismos
de isolamento), mas ndo obrigatdrios, do processo de especiagio.

Se os objetivos sao diversos nos conceitos de espécie, no estudo do
processo de especiacdo, é o objeto que € diverso. Para a pergunta sobre
0 que € especiacdo, pelo menos duas respostas sao possiveis:

a) Estudo da evolugio do isolamento reprodutivo e

b) Estudo da evolugdo da diversidade bioldgica.

Como se vé, esta diversidade de objeto estd diretamente ligada ao
conceito de espécie assumido. Dito de outra forma, o estudo da especiagio
é, de certa forma, direcionado pelo conceito de espécie. Do mesmo modo,
o conceito de espécie reflete, em muito, aquilo que é admitido como

importante para o processo de especiagio.



RESUMO

Existem mais de 20 conceitos de espécie. Isso se deve, principalmente, ao fato de que
a definicdo de espécie tenta atender a dois objetivos diversos: ser uma ferramenta
para classificar e ordenar o mundo vivo e, ao mesmo tempo, ser uma interpretacdo
das espécies como unidades do processo evolutivo. As primeiras idéias a respeito das
espécies datam da Antiguiidade; contudo, até a Idade Classica, entender o que vinha
a ser uma espécie estava sempre relacionado a busca de uma esséncia metafisica. Foi
somente no século XIX que as idéias evolutivas passaram a integrar as concepcdes
a respeito de espécies. Primeiramente, com a teoria de Lamarck, e posteriormente,
com Darwin, é que a Taxonomia e a Sistematica passaram a ter responsabilidade
de representar a filogenia em suas classificagoes.

A andlise de um conceito de espécie envolve critérios tais como universalidade,
operacionalidade e significado biolégico. E muito dificil encontrar um conceito
de espécie que se adeque a todos esses critérios. J& que os conceitos bioldgico,
filogenético, de reconhecimento e coesdo de espécies, ora atendem a um, ora
a outro dos critérios utilizados. Contudo, uma tendéncia geral dos conceitos
mais modernos é passar a encarar as espécies como produtos da interacdo entre
inimeras forcas evolutivas, o que reflete uma mudanca de interesse: da simples
ordenacao da biodiversidade para o entendimento do processo de especiagao.
Mas como se da a especiacao? Existem dois modelos principais que tentam explicar
esse processo: alopatria e simpatria. No primeiro caso, o processo de diferenciacdo
depende do isolamento geogréfico entre as populacdes, que vdo acumulando
diferencas genéticas. Esse processo é, provavelmente, o principal mecanismo
de especiacdo em animais. Na especiacdo simpatrica, a chance de reproducao
entre dois individuos ndo esta na dependéncia de barreiras fisicas, mas na dos
gendtipos dos individuos. Nesse caso, polimorfismos genéticos podem determinar
a escolha ou uso do habitat. Contudo, o modelo de especia¢do simpatrica mais
bem estabelecido é o de especia¢do instantanea, por poliploidia, que ja foi descrito
para muitos géneros de plantas.

0 estudo e a compreensao do processo de especiacao é, de certa forma, informado
pela definicdo de espécie que esta sendo utilizada. Do mesmo modo, os diferentes
conceitos de espécie refletem, também, aquilo que é considerado importante para

0 processo de especiacdo.
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ATIVIDADES FINAIS

1. Explique por que até o Renascimento a definicdo de espécie era baseada numa
decifracdo do mundo vivo e, a partir de Lineu, ela passa a estar na dependéncia de

uma observacao cuidadosa.

RESPOSTA
Porque até o Renascimento acreditava-se que conhecer uma espécie
era entender a sua esséncia. Para tanto, era necessdrio decifrar a
criagdo a partir dos signos deixados por Deus na forma das coisas
presentes no mundo. Era usada uma légica dedutiva. A partir de
Lineu, a perspectiva passa a ser empirista, ou seja, o conhecimento
das espécies estava ligado a um método indutivo, portanto, era
preciso observar os seres vivos de maneira cuidadosa. Para tanto,
era necessdrio contar, medir, dissecar etc.

COMENTARIO
Esta questdo demanda de vocé uma boa compreensd@o da discusséo
que fizemos sobre o histdrico do concerto de espécie. Caso ndo tenha
consequido responder a esta atividade corretamente, é bom reler
toda a discussdo.
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2. Qual a mudanca fundamental das concepcdes a respeito de espécie com a

entrada em cena das idéias evolutivas?

RESPOSTA
As idéias evolutivas determinaram que 0s conceitos de espécie
passassem a refletir a filogenia (ancestralidade comum), a perspectiva
populacional e a continuidade das espécies na reproducdo.

COMENTARIO
Como na questdo anterior, aqui também é preciso que vocé tenha
compreendido bem a discussdo sobre os conceitos de espécie.

3. A que se deve a existéncia de tantos conceitos de espécie?

RESPOSTA
Se deve ¢ dificuldade de compatibilizar objetivos como a ordenagédo
da biodiversidade a partir da classificagdo bioldgica e, ao mesmo
tempo, refletir o processo evolutivo. Para a Sistemdtica e a Taxonomia,
as espécies devem ser sistemas fechados e estanques, enquanto
evolutivamente as espécies sdo sistemas dindmicos sob a acdo das
forcas evolutivas.

COMENTARIO
Como vocé ja deve ter percebido, as atividades finais desta
aula exigem de vocé mais do que simplesmente o dominio das
informagdes; é preciso que vocé saiba utilizar essas informacbes de
maneira critica.
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4. Em que sentido A origem das espécies, de Charles Darwin, &, ainda, um texto

atual em relacdo ao problema da especia¢do?

RESPOSTA

No sentido de que é a partir de A origem das espécies que a
especiacdo é entendida como um processo de transformacdo de
variagdo intrapopulacional em variacdo interpopulacional.

COMENTARIO
Se vocé acertou a resposta, entdo, a sua compreens@o e o seu
poder de sintese estdo adequados para os objetivos desta aula. Caso
contrdrio, é importante que vocé, além desta aula, reveja também a
Aula 3: Histdrico do Estudo da Evolucdo.

AUTO-AVALIACAO

Esta aula envolveu trés momentos: uma perspectiva histérica, uma discussao e a
apresentacdo de modelos. Nesse sentido, ela ndo foi exatamente uma aula simples,
mas esperamos que tenha sido clara o suficiente. As atividades finais podem ser
um bom termémetro da sua compreensao. Caso tenha enfrentado dificuldades
para resolvé-las, aconselhamos uma nova leitura integral da aula que, agora,

deve fluir melhor.

INFORMAGOES SOBRE A PROXIMA AULA

Na préxima aula, vocé vai ser informado a respeito das evidéncias moleculares da
relacdo evolutiva entre os grandes grupos de seres vivos. Para além da especiacao,

estaremos estudando a Macroevolucéao!
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Evidéncias da evolucao:
filogenia molecular

Meta da aula

Apresentar e desenvolver os conceitos e
métodos utilizados na filogenia molecular.

Esperamos que, apés o estudo do contetido desta
aula, voceé seja capaz de:

* Definir filogenia e sistematica molecular.

e Listar métodos para inferir relagdes de
ancestralidade entre um grupo de seqiiéncias
alinhadas.

Pré-requisitos

Para acompanhar esta aula, é importante que vocé reveja

os conceitos de Filogenia, Taxonomia e Biogeografia (Aulas
3,4 e 17 da disciplina Diversidade dos Seres Vivos); estude
novamente o impacto da Sistematica Filogenética (Aula 13 da
disciplina Grandes Temas em Biologia); e, principalmente, releia
as Aulas de 2 a 11 da disciplina Introdugéo a Zoologia.



Evolucao | Evidéncias da evoluc¢do: filogenia molecular

INTRODUCAO

SISTEMATICA
MoLECULAR

E a deteccdo, descricio e
explicacdo da diversidade

bioldgica em nivel
molecular; ela analisa
tanto a variacao que
ocorre entre as espécies
quanto a que ocorre
dentro das espécies.

MaRcADOR
GENETICO OU
MARCADOR
MOLECULAR

E um DNA polimérfico
ou a seqiiéncia de uma
proteina derivada de
uma tnica localizagio
cromossomica (loco),
usado no mapeamento
genético e na
identificagdo individual

ou de determinado tixon.

FILOGENIA

E a histéria evolutiva
de populagdes de

organismos relacionados.
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Nesta aula, vamos falar sobre as interacdes entre as disciplinas Evolugao, Biologia
Molecular, Genética de Populacdes e Filogenia Molecular. Vocé vai aprender a
utilizar sequiéncias de nucleotideos ou aminoacidos como caracteres para estimar

relacdes entre organismos, ou em outras palavras, para construir filogenias.

A LIGACAO ENTRE SISTEMATICA MOLECULAR, FILOGENIA
MOLECULAR E EVOLUCAO

A SisTEMATICA MoLECULAR é uma disciplina que utiliza MARCADORES

GENETICOS para inferir processos e FILOGENIAS populacionais.

Volte a Aula 8 desta disciplina e reveja com detalhes o papel dos marcadores
moleculares no estudo da evolucéo!

O estudo da Evolu¢ao Molecular envolve duas grandes 4reas:

e Area 1 = Evolucio das macromoléculas. Investiga as taxas
e padroes de mudanga do material genético (seqtiéncias
de DNA) e dos produtos por ele codificados (proteinas)
no tempo evolutivo, além dos mecanismos responsaveis
por essas mudangas;

e Area 2 = Reconstrugio da histéria evolutiva dos genes
e organismos, Filogenia Molecular ou Filogenética
Molecular. Investiga a historia evolutiva dos organismos
e das macromoléculas, segundo inferéncia a partir de
dados moleculares.

As dreas 1 e 2 sdo fortemente relacionadas: o conhecimento
filogenético é essencial para a determinacdo da ordem das mudangas nos
caracteres moleculares estudados, o que caracteriza, geralmente, o primeiro
passo na inferéncia causal da mudanga; o conhecimento acerca do padrio
e da taxa de mudanca de uma dada molécula é crucial para as tentativas

de reconstrucgdo da histéria evolutiva de um grupo de organismos.



Proteina

DNA

Filogenia molecular

Figura 23.1: Moléculas utilizadas na constru¢do de filogenias moleculares e exemplo de uma arvore filogenética.

Arvore filogenética. A representacdo grafica de reconstrucdo filogenética
geralmente é constituida em forma de “arvore”, com uma topologia especifica,
seja ela enraizada ou ndo. Vocé ja viu o conceito de arvore filogenética em
diversos momentos do seu curso de Biologia! A primeira vez foi na Aula 11 de
Grandes Temas em Biologia. Volte a Aula 2 desta disciplina e reveja, também,
a Aula 17 de Diversidade dos Seres Vivos. As caracteristicas gerais de uma
arvore filogenética serdo apresentadas a seguir.

A no externo — ramo interno

A no interno — [AMO eXterno

Figura 23.2: Componentes de uma arvore filogenética.
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A disciplina Evolu¢ao Molecular soma os dados empiricos gerados
pelas técnicas de Biologia Molecular com a fundamentagio teérica da
disciplina Genética de Populagdes.

A andlise das moléculas, principalmente DNA e proteinas, cria
um substancial banco de dados comparativos que constitui a matéria-
prima para os estudos da disciplina Evolu¢cao Molecular. Esta matéria
é responsavel por avaliar taxas, processos e limitacdes da mudanga
molecular através do tempo.

A Sistemadtica Molecular inclui ambas as variagdes intraespecificas,
que constitui o campo de trabalho da Genética de Populagdes; e a
diversidade interespecifica, que é, tradicionalmente, o campo de trabalho
da Filogenética.

O uso de genealogias alélicas, baseado na taxa de substitui¢dao
de nucleotideos, torna possivel predizer os efeitos da deriva genética,
mutacdo, migragdo e sele¢io, em tempos predeterminados, como na

ancestralidade comum de determinados alelos.

ATIVIDADE 1

. Em que se diferencia a Filogenética da Filogenética Molecular?

Y
™ |

CARATER E
CARACTERES
(PLURAL)

Ao longo desta aula,
vamos utilizar este termo

RESPOSTA COMENTADA

para os tragos distintivos Ambas as disciplinas utilizam caracteres para inferir relacées de

g?rado_s HOI\CIStudOddZ ancestralidade entre tdxons. A Filogenética Molecular difere apenas
ogenias. INa verdade, . 9 5 o

s el G il quanto ao tipo de caracteres que utiliza, ou seja, ela dispbe de dados

do inglés character e é gerados pela andlise de moléculas de proteinas e dcidos nucléicos.

bastante utilizada na
literatura especializada, ) )
em portugués. embrioldgicos etc.

A Filogenética cldssica utiliza caracteres morfoldgicos, ecoldgicos,
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HISTORICO E EVOLUCAO DA SISTEMATICA MOLECULAR E
DA BIOLOGIA MOLECULAR

No século XVIII, Carolus Linnaeus ou Carl Linné (veja a Aula
9, Introducdo a Zoologia) estabeleceu um critério para a descrigio e
categorizagdo da diversidade bioldgica. Esse sistema hierdrquico era
inicialmente independente da Teoria Evolutiva; alguns dos primeiros
evolucionistas, como George-Louis Leclerc, o Comte de Buffon (veja
a Aula 13, Introducdo a Zoologia), se opunham ao Sistema Lineano
e ao essencialismo aristoteliano nele embutido. No entanto, o Sistema
de Linnaeus prevaleceu e os evolucionistas posteriores, como Jean-
Baptiste Lamarck, Charles Darwin (veja a Aula 3, Evolu¢do) e Ernst
Heirich Haeckel (veja a Aula 7, Introducdo a Zoologia), simplesmente
adaptaram o sistema para produzir uma classificacio baseada nas
relagdes filogenéticas.

Os primeiros esfor¢os para reconstruir a historia filogenética eram
baseados em poucos critérios objetivos, e as estimativas de filogenia eram pou-
co mais que suposi¢des plausiveis, geradas por peritos em grupos taxonomicos
particulares. Durante a maior parte da primeira metade do século XX, os
sistematas estavam mais envolvidos com problemas de espécies, especiacdo
e variagdo geografica do que com problemas de filogenia.

Essa situacdo comecou a mudar durante as décadas de 1930,
1940 e 1950, por meio do esfor¢o de pesquisadores, como o botinico
Walter Zimmermann e o zoélogo Willi Hennig (veja a Aula 2,
Introducdo a Zoologia). Eles comegaram a definir métodos objetivos
para a reconstru¢do da historia evolutiva, com base em caracteres
compartilhados por organismos vivos e fosseis.

Na década de 1960, esses métodos foram refinados e transformados
em critérios explicitos para a estimativa de filogenias. Vdrios algoritmos
baseados nesses critérios foram implementados em programas de
computador, o que permitiu a analise de um grande e complexo conjunto de
dados. Os tltimos 30 anos continuaram a representar avangos conceituais
e operacionais na estimativa de filogenias, assim como na andlise de
mudangas microevolutivas; agora, os estudos de filogenia nio mais se
limitam a aplicacoes na classificagdo bioldgica. Na verdade, estudos de
filogenia permearam quase todas as subdisciplinas da Biologia, e bidlogos
comparativos de todos os tipos reconhecem a importancia de métodos

filogenéticos na interpretagio de padrdes e processos bioldgicos.
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Figura 23.3: Eletroforese
em gel de amido: preparo
do gel; aplicacdo, em um
corte na origem do gel,
de pequenos recortes de
papel-filtro embebidos
nas amostras; apods a cor-
rida, corte do gel em fatias
para ensaio enzimatico.
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O século XX teve duas grandes eras em relacdo as moléculas: a Era
das Proteinas e a Era do DNA. A Era das Proteinas teve seu climax na
década de 1960, enquanto a Era do DNA viveu o apogeu nas décadas de
1980 e 1990. Mais recentemente, temos vivido, na Biologia Molecular,
as Eras da Genomica e da Prote6mica.

Na década de 1950, os estudos evolutivos incorporaram os métodos
do seqiienciamento de proteinas, analise de padrdes de fragmentos
tripticos, eletroforese em gel de amido e técnicas imunoldgicas mais
apuradas. Poucos anos depois, Frederick Sanger e colaboradores (1953)

determinaram a primeira seqiiéncia completa da proteina insulina.

Eletroforese em gel de amido

Desde a origem do gel de eletroforese de amido, da visualizacao histoquimica
das enzimas nos géis e dos estudos classicos de H. Harris, J. L. Hubby e R. C.
Lewontin (veja Aula 8, Evolu¢do), uma importante revolucdo ocorreu no
entendimento de processos micro e macroevolutivos. A eletroforese de
proteinas — migragdo de proteinas sob influéncia de um campo elétrico
— é um dos métodos mais baratos e eficazes na investiga¢do de fendmenos
genéticos no nivel molecular.

Varias investigacdes de variabilidade genética em popula¢des naturais, fluxo
génico, hibridizacado entre espécies, reconhecimento de limites entre espécies
e relagdes filogenéticas utilizaram e utilizam proteinas e enzimas. A principal
suposi¢ao que os biologistas evolutivos fazem no uso de dados de isozimas é a
de que mudancas na mobilidade das enzimas sob um campo elétrico refletem
alteragdes na sequéncia de DNA que as codifica. Assim, se o padrdo de bandas
de dois individuos é diferente, supdem-se que essas diferencas possuem base
genética e sdo herdaveis.

Apesar de consideravelmente menos precisa que o seqlienciamento de
proteinas, a eletroforese dessas macromoléculas consome muito menos
tempo, e foi amplamente utilizada no estudo de relag¢des filogenéticas
entre populagdes ou espécies relativamente préximas evolutivamente.
O uso da eletroforese desencadeou o desenvolvimento de medidas de
distancia genética, e o indice de Nei (NEI, 1972) facilitou muito o estudo das
relagdes evolutivas entre populacées ou espécies préoximas evolutivamente.
Adicionalmente, foram também extensamente utilizadas técnicas de imuno-
sistematica, tais como a fixagdo de microcomplementos e de hibridizacdo
de DNA.




Ja se sabia, em 1956, que as substitui¢des de aminodacidos
ocorriam de maneira ndo aleatéria entre as diferentes partes de uma
proteina (comparando-se a insulina de boi, ovelha, porco, cavalo e
baleia, constatava-se que as mudancas s6 ocorriam nas posicoes de 8
a 10 da cadeia alfa); sabia-se também que a maioria das substitui¢oes
de aminodcidos das mesmas proteinas, embora de espécies diferentes,
parecia nio ter efeito not6rio em sua atividade bioldgica. Por outro
lado, pequeno nimero de substitui¢des de aminoacidos podia causar
consideravel diferenga na atividade bioldgica de proteinas diferentes,
porém relacionadas (por exemplo: a vasopressina e a oxitocina do boi
diferem em apenas dois aminodacidos).

Nas décadas de 1960 e 1970, o acimulo de seqiiéncias de proteinas
(na época, mais faceis de analisar do que os acidos nucléicos) forneceu, pela
primeira vez, dados adequados para o estudo de evolucio, especialmente
o das relagdes evolutivas entre ordens, classes, filos e reinos. Esses dados
estimularam a construcio de arvores filogenéticas e o desenvolvimento
de diversos métodos para a construgao dessas arvores.

A arvore construida a partir de seqiiéncias de uma tnica proteina,
o citocromo ¢, era similar a drvore conhecida, baseada em caracteres
ndo- moleculares (morfoldgicos, ecoldgicos, reprodutivos, ontogenéticos
etc.) para diversas espécies de vertebrados e invertebrados; isso revelou o
potencial da filogenética molecular. Tal acimulo de dados gerou também
grande interesse na metodologia de alinhamento de sequéncias.

E. Zuckerkandl e L. Pauling propuseram, em 1965, a TEORIA DO
RELOGIO MOLECULAR com base em dados conhecidos para hemoglobinas
e citocromo ¢ — a taxa de substituicdo de aminoacidos nessas proteinas
era, aproximadamente, a mesma dentre diversas linhagens de mamiferos.
Essa teoria suscitou grande interesse no uso de macromoléculas em
estudos evolutivos (se proteinas evoluem a taxas constantes, elas podem
ser utilizadas para a determinac¢ao do tempo de divergéncia entre espécies e
para a reconstrugao das relacoes filogenéticas entre organismos). O Relégio
Molecular gerou muita controvérsia, pois nos niveis morfoldgico e fisioldgico
as taxas evolutivas pareciam ser bem mais errdticas (sem rumo).

O advento de vdrias técnicas para estudos de DNA, a partir de
1970, tais como andlise de restricao, clonagem de genes, Reacdo em
Cadeia da Polimerase (PCR) e técnicas de seqiienciamento, acarretou uma
explosdo de conhecimento em Biologia Molecular e o estabelecimento de

uma nova era no estudo da Evolu¢io Molecular.

TeoriA po ReLOGIO
MOLECULAR

Decorre da regularidade,
como em um reldgio,
da mudanga ocorrida
em uma molécula ou

em um genotipo através
do tempo geoldgico.

E a teoria de que as
moléculas evoluem

em proporgao direta

a0 tempo, de forma

que diferencas entre
seqiiéncias homélogas de
DNA ou proteinas podem
ser usadas para estimar o
tempo decorrido, desde
a dltima vez em que as
duas moléculas (ou os
taxons que as contém)
possuiram um

ancestral comum.
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Tecnicas be DNA
RECOMBINANTE

No inicio da década de
1970, uma nova maneira
de explorar as principais
moléculas constituintes de
uma célula comecou a ser
posta em pratica. Essas
metodologias inovadoras
foram coletivamente
chamadas “Tecnologia
do DNA Recombinante”,
“Técnicas de Clonagem
Molecular” ou de
“Engenharia Genética”.
O DNA era considerado
o componente celular
mais dificil de ser
isolado e analisado,
devido a seu tamanho
(os genes sdo parte de
uma enorme molécula

de DNA condensada

N0 Cromossomo)

e constitui¢ao
quimicamente monotona
(quatro tipos de
nucleotideos). Gragas

as novas técnicas, genes
especificos podem ser
isolados em quantidade,
redesenhados e
devolvidos as células

€ 0rganismos.

As Técnicas e DNA RecomBINANTE e de clonagem génica
permitem que os cientistas isolem e caracterizem qualquer gene ou outra
sequéncia de qualquer organismo. Essas técnicas tornaram-se vidveis
com a descoberta das enzimas de restri¢io, que reconhecem e quebram
sequéncias especificas no DNA. Seqiiéncias de DNA de interesse sio
inseridas em pequenas moléculas de DNA auto-replicantes, chamadas
vetores de clonagem. Tais moléculas recombinantes sio amplificadas por
meio de replicagio in vivo, apds serem introduzidas por transformacio
em bactérias. Bibliotecas gendmicas podem ser construidas em vetores
contendo um jogo completo de seqiiéncias de DNA gendmico ou cOpias
de DNA feitas em um organismo, a partir do RNAm (cDNA - DNA
complementar ao RNA mensageiro, ou seja, sem os introns). Genes
especificos podem ser isolados dessas bibliotecas por complementacdo
genética e por hibridizagdo com sondas de acidos nucléicos, marcados

radiativamente e contendo sequiéncias de DNA de fun¢io conhecida.

/5

Figura 23.4: A técnica de seqUenciamento de nucleotideos do DNA revolucionou
o estudo da Evolugao.

O acelerado progresso no Estudo da Evolucdo molecular foi grande-
mente facilitado pelo desenvolvimento de computadores de alta velocidade;
cada vez mais, sua rapidez e baixo custo permitem o uso por nimero
crescente de pesquisadores de métodos progressivamente sofisticados.

Junto aos avangos da biotecnologia, ocorreram melhorias na
andlise da variagao molecular dentro de uma mesma espécie e entre
espécies diferentes. A habilidade para se obter drvores génicas dentro de
uma mesma espécie encorajou o desenvolvimento da TEORIA COALESCENTE

(HUDSON, 1991) e da anilise da Filogeografia (AVISE, 1994). Novos

TeoriA CoALESCENTE oU DA COALESCENCIA

Teoria baseada em velocidades de divergéncia, determinadas pelo Relogio Molecular, para inferir o tempo de separacao de dois
taxons relacionados desde a linhagem do seu ancestral comum; processo evolutivo que é observado voltando no tempo, de modo
que a diversidade alélica é acompanhada através das mutagdes até os alelos ancestrais. Essa teoria pode ser utilizada para fazer
previsoes sobre o tamanho efetivo das populagdes, idades e freqiiéncia dos alelos, selecao, velocidade de mutagao ou tempo
decorrido até que se identifique o ancestral comum.
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métodos de andlise relacionam nao somente a geracao de hipdteses
filogenéticas, mas também o teste de hipdteses sobre Biogeografia,
Ecologia, comportamento, Fisiologia, desenvolvimento, Epidemiologia
e praticamente todo e qualquer aspecto da Biologia. Mais sofisticaciao
na analise de dados evolutivos melhorou nossa habilidade de investigar
as particularidades dos caracteres moleculares em relagio aos modelos

e processos de evolucio.

Filogeografia

O termo “filogeografia” foi criado, em 1987, por John C. Avise e colaboradores
(AVISE et al., 1987). Nos primeiros grandes levantamentos moleculares de
linhagens de DNA mitocondrial (mtDNA ou DNAmit) em popula¢des naturais,
frases complicadas foram empregadas para resumir uma observacao direta:
os ramos de arvores génicas intraespecificas apresentam, comumente, um
padrdo geografico. Em outras palavras, o componente genealdgico tipifica
a distribuicdo espacial dos gendétipos dentro de organismos relacionados e
entre eles.

Apos a criacdo do termo filogeografia, varias relacdes entre genealogias
génicas e geografia puderam ser descritas simplesmente como padrdes
filogeograficos. Os estudos filogeograficos podem ser relacionados com a
demografia de populac¢des e a Teoria da Coalescéncia. O que nasceu como um
mero termo Util tornou-se uma disciplina “adolescente” com ricas conexdes
com a Biologia, a Paleontologia e a Geografia Histérica. As perspectivas
filogeograficas revolucionaram conceitual e empiricamente as interpretacoes
dos processos microevolutivos na Natureza.

Simplificando, podemos dizer que a Filogeografia é a disciplina que relaciona
as genealogias génicas com a Filogenética e a Geografia.

A andlise e a interpretagao da distribuicdo das linhagens requerem usualmente
importacdo de dados oriundos da Genética Molecular, da Genética de
Populacdes, da Etologia, da Demografia, da Biologia Filogenética, da
Paleontologia, da Geologia e da Geografia Histérica. Assim, a Filogeografia
é um esforgo integrativo que atua no entroncamento de diversas disciplinas
nas areas de micro e macroevolucdo.

ATIVIDADE 2

FILOGEOGRAFIA

E 0 estudo da
Biogeografia revelado
pela comparagio de
filogenias de populacdes
ou espécies com sua
distribui¢do geogréfica.
E também o campo de
estudo dos principios e
processos que governam
a distribui¢io geografica
de linhagens genealdgicas
dentro das espécies,

com énfase em fatores
historicos, integrando
conhecimentos de
Genética Molecular,
Genética de Populagdes,
Filogenética, Demografia
e Geografia Historica.

‘ Qual foi a molécula pioneira na histéria da Biologia Molecular?

RESPOSTA COMENTADA

A molécula pioneira foi a proteina. O seqtienciamento de aminodcidos

e a eletroforese de alozimas (reveja este termo nas Aulas 8 e 21, de

Evolucdo) foram a base da Teoria do Reldgio Molecular e de todas

as filogenias geradas nas décadas de 1950 a 1980.
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INFERENCIAS EVOLUTIVAS INTRA-ESPECIFICAS OU
INFERENCIAS GENEALOGICAS

Quando trabalhamos com populacdes de uma dada espécie,
estamos de fato abordando as metas gerais da Genética de Populagoes,
as quais procuram caracterizar e explicar a variacio genética intra-
especificamente. Essa variacdo é a matéria bruta para futuras mudangas
evolutivas, e os diferentes niveis de variagdio em populagdes atuais
distintas podem evidenciar mudangas evolutivas ocorridas no passado.

A anilise de variacoes alélicas intra-especificas, mais do que
fornecer a possibilidade de propormos uma genealogia (ou 4rvore de
genes e/ou alelos), permite uma série de andlises estatisticas, englobando
fluxo génico, tamanho populacional, tamanho efetivo da populagio,
divergéncias populacionais, histérias demogréfica e mutacionais,

freqiiéncias alélicas, genotipicas e fenotipicas.

GENETICA MOLECULAR DE POPULACOES

Em tempos passados, a genética de populacdes era um assunto
puramente tedrico. Seu foco constituia relacdes entre estrutura de
populacdes, sistemas de acasalamento, mutacdo, migracdo, selecio e
deriva genética, desde que estes pudessem ser deduzidos a priori de dados
de heranca mendeliana e processos darwinianos.

As frequiéncias alélicas eram as varidveis fundamentais da genética
de populagdes, mas nenhum método experimental de utilizagio geral
estava disponivel para detectar diferengas de alelos entre organismos
presentes em popula¢des naturais.

Nio existem dados de frequiéncias alélicas disponiveis para
aplicar as teorias de genética de populacdes, com exce¢io de alguns
casos especiais, como, por exemplo, as inversdes cromossdmicas em
Drosophila, que podem ser estudadas citologicamente.

A genética de populacdes é mais importante hoje do que foi
em qualquer outro tempo. Essa importancia se deve a descoberta das
diferengas genéticas (polimorfismos) entre organismos, o que tornou
obsoleto o estudo genético focado em organismos mutantes que
manifestam diferengas fenotipicas visiveis, como ervilhas, que sio lisas
ou enrugadas, ou moscas-de-fruta, com olhos vermelhos ou brancos e

os cruzamentos controlados.



A genética de populacoes estuda as diferencas que ocorrem
naturalmente entre os organismos. As diferengas da mesma espécie
sdo chamadas polimorfismos genéticos. Divergéncias genéticas sdo
as diferengas que se acumulam entre espécies. Define-se genética de
populacdes como o estudo de polimorfismos e divergéncias.

O estudo direto de genes e seus produtos (proteinas), sem neces-
sidade dos cruzamentos, significa que a andlise genética detalhada ndo
esta mais restrita a animais domésticos, plantas cultivaveis e ao pequeno
numero de organismos experimentais que podem ser cultivados em

laboratério. A andlise genética é possivel para qualquer organismo.

POLIMORFISMOS MOLECULARES

Um dos atributos universais das populagdes naturais é a diversidade
fenotipica. Entre os individuos de qualquer populacdo, muitos diferentes
fendtipos podem ser encontrados para a maior parte dos caracteres.
Variagdo genética, na forma de alelos miiltiplos de varios genes, existe
na maioria das populacdes naturais.

Atualmente, dados sobre as diferencas genéticas entre organismos
sdo obtidos pela andlise direta de moléculas de DNA ou proteinas.

O estudo de polimorfismos moleculares é baseado em sequéncias de
nucleotideos ou aminodcidos. Os resultados consistem na forma de sequiéncias
alinhadas, ou seja, arrumadas umas em relacdo as outras, de forma que cada
posi¢io corresponda a mesma posi¢io na molécula do ancestral comum, a
partir do qual todas as sequiéncias evoluiram. As sequiéncias podem derivar
de individuos dentro de uma mesma espécie ou de individuos representando

duas ou mais espécies.

POLIMORFISMOS DE DNA

Os métodos de manipulacio do DNA (digestao com enzimas de
restri¢ao, hibridiza¢do com sondas, amplificagdo por PCR, eletroforese)
podem ser usados em vdrias combinacgdes para analisar o DNA de
genomas amostrados a partir de populacdes naturais.

A literatura moderna apresenta grande quantidade de métodos de
detecc¢do da variabilidade genética. Cada abordagem possui vantagens e
limitacoes. Os mais importantes tipos de métodos de andlise das variagoes

em nivel de DNA foram descritos na Aula 8 desta disciplina.
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SUBSTITUICOES
NAO-SINONIMAS

Sdo trocas de
nucleotideos no DNA
codificante (ou génico)
que resultam em um novo
codon que especifica um
aminodcido diferente.
Por exemplo: o codon
GCA, que corresponde
20 aminodacido alanina,
sofre mutagdo, em que
o G é alterado para

C, formando o cdon
CCA, que corresponde
a0 aminoacido prolina.
Essas mutagoes sdo ditas
conservativas quando
resultam na substitui¢do
de um aminodcido por
outro quimicamente
semelhante; e nio-
consetvativas, quando o
novo aminodcido possui
cadeia lateral diferente.
Substituicdes sinonimas
ou silenciosas sio

trocas de nucleotideos
no DNA génico que
resultam em um novo
codon que especifica

0 mesmo aminodcido.
Por exemplo: o cddon
GCA, que corresponde
20 aminodacido alanina,
sofre mutacdo, em que
0 A é alterado para

U, formando o codon
GCU, que corresponde
a0 mesmo aminodcido
alanina. Tais substituigdes
freqiientemente ocorrem
na posi¢do da terceira
base de um codon que,
devido a degeneracio
do cddigo genético,
muitas vezes ndo implica
alteracdo do aminodcido.
Reveja a Aula 26 de
Biologia Molecular em
que foram apresentadas
detalhadamente as
caracteristicas do codigo
genético.
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POLIMORFISMOS DE PROTEINA

As moléculas de proteinas podem ser separadas por eletroforese.
Na técnica de eletroforese de isozimas, a posicao da migracao de uma
enzima em uma matriz de eletroforese é identificada por meio da reagao
com um substrato especifico acoplado a um corante que se precipita
no local. Desta forma, a posi¢io de uma enzima no gel é marcada pelo
surgimento de uma banda escura.

A eletroforese de enzimas identifica um grupo de SuBsTITUICOES NAO-
SINONIMAS de nucleotideos, ja que a troca de aminodacidos vai refletir em
uma alteracdo na carga da molécula e, conseqiientemente, na migragao
da molécula no gel.

Polimorfismos desse tipo sio chamados de alozimas. Existe menor
quantidade de polimorfismos de proteinas do que de DNA, visto que
a detec¢ao do polimorfismo de alozimas requer diferenca na seqiiéncia
de aminodcidos.

O polimorfismo de alozimas é demonstrado na Figura 23.5, que
resume os resultados de experimentos de eletroforese em populagoes
de 243 espécies. Os numeros entre parénteses constituem a quantidade
de espécies examinadas em cada tipo de organismo. “Polimorfismo
ou P” refere-se a proporcio estimada de genes que sio polimorficos;
“Heterozigosidade ou H” refere-se a proporcao estimada de genes
codificantes de enzimas que se espera encontrar em heterozigose em um

individuo médio.
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Figura 23.5: Niveis estimados de Heterozigosidade e Proporcdo de locos polimérficos
derivados de estudos de alozimas para varios grupos de plantas e animais. Entre
parénteses esta o nimero de espécies estudadas.



Note, na Figura 23.5, que os invertebrados apresentam valores mais

altos de genes polimoérficos e de heterozigosidade do que as plantas e os

AULA ﬁ MODULO 3

vertebrados. Uma possivel explicacdo para essa distribui¢io de valores
seriam as limita¢des introduzidas nos sistemas organicos mais complexos
pelos processos evolutivos, impedindo nesses organismos o acimulo de
mutagdes. Em outras palavras, quanto mais complexo o organismo, mais

conservadas, menos varidvel ou polimorficas seriam suas proteinas.

ATIVIDADE 3

Qual a importéncia das técnicas da Biologia Molecular no estudo dos

' polimorfismos genéticos?

™ |

RESPOSTA COMENTADA
As técnicas de Biologia Molecular permitiram o estudo de polimorfismos
genéticos em qualquer organismo, desde bactérias até baleias jubarte.
Antes do advento da Biologia Molecular, s6 era possivel estudar plantas
cultivaveis, animais domeésticos e organismos com tempos de geracao
pequenos (como camundongos, Drosophila e leveduras).

O CONTEUDO INFORMATIVO DAS SEQUENCIAS
MOLECULARES

As sequéncias podem fornecer muita informacio. Para isso,
devemos analisar alguns conceitos-chave que podem ser ilustrados com
um exemplo. Os resultados da tabela a seguir compreendem 500 pares
de bases (pb) da seqiiéncia codificante de cinco alelos que ocorrem
naturalmente no gene da rodopsina 3 (Rh3) de Drosophila simulans.
Note que somente os sitios varidveis (polimérficos) estdo apresentados
no Quadro 23.1.
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Quadro 23.1: Sitios polimérficos no gene da rodopsina 3 (Rh3) de
Drosophila simulans

Sitios polimorficos (ocorrem outros 484 sitios monomorficos)

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16
f T CTACCTOCCTOCGGTT A
g T CCTACCTOCCTGGTTT
h cTCcCcccccT CTTTGOCT A
i cTCCccCcccTTOCTGACTT
j cTCCccTCTTTTGGUCCA

Diferenca pareada
6 6 4 7 4

Y
Y
Y
(<))
(<))
Sy
Sy
D
[<)]
Sy
(<)}

Configuracao amostral
(3.2) 3,2) (4,1) (3,1) (4,1) (4,1) (4,1) (4,1) 3,2) (3,2) (4,1) (4,1) (4,1) B,2) (4,1) B3,2)

Sitios filogeneticamente informativos, onde S = sim e N = nao
S S NNNNINNSS NNNS NS

Virios tipos de sitios de nucleotideos podem ser distinguidos:

1) Sitio segregante constitui uma posi¢ao que é polimoérfica na
amostra. Neste exemplo, sio os 16 sitios apresentados. Eles estio
numerados em seqiiéncia, mas na realidade encontram-se espalhados
ao longo dos 500pb, separados por distincias que variam entre 2 e
104pb. A amostra contém 484pb que ndo variam, sitios monomorficos
ou ndo-segregantes. A propor¢ao de sitios segregantes (S) é de 16 dividido
por 500 = 0.0320.

2) Diferenca de pares ou pareada entre quaisquer duas amostras é
um sitio no qual a seqiiéncia difere. A proporcdo ou diferenca pareada em
uma amostra é obtida pela comparag¢io das seqiiéncias em todos os pos-
siveis pares, fazendo a média do nimero das diferencas. No exemplo do
gene Rh3, existem 5 seqliéncias que podem ser pareadas de 10 diferentes
maneiras. Em n seqiiéncias existem n(n-1)/2 possiveis comparagdes de
pares. O ntmero de diferencas de pares em cada sitio polimorfico estd
listado na parte inferior da tabela. Por exemplo, o sitio 1 possui 2 T e 3
C, de forma que 2 x 3 = 6 combinacdes em comparacdo de pares. Outro
exemplo € o sitio 4, que possui 1 A, 1 T e 3 C, de forma que (1 x 3) + (1
x 3) + (1 x 1) = 7 combinag¢des em comparagio de pares.

3) A configuragdo amostral de um sitio é o conjunto de numeros
fornecendo, em ordem decrescente, quantos elementos de cada tipo diferente
estdo presentes em um determinado sitio da amostra. O sitio 1, dos dados

do gene Rh3, possui a configuragio (3, 2, 0, 0), mas normalmente os zeros



sdo omitidos e a configuracdo é escrita (3, 2). A representacao (3, 2) significa
que o sitio amostrado inclui 3 seqiiéncias com um nucleotideo majoritario
(neste exemplo o C) e 2 seqiiéncias com um nucleotideo diferente (neste
caso, 0 T). O sitio 2 também possui configura¢iao amostral (3, 2), embora,
neste caso, os nucleotideos majoritdrio e minoritario estejam invertidos.
Isso significa que a configura¢do amostral é indiferente a identidade
do nucleotideo em um sitio, dependendo exclusivamente dos nimeros
relativos de tipos. Quando ocorre um empate, ambos os nimeros sio
listados. Por exemplo, o sitio 4 tem configuragdo (3, 1, 1), em que cada 1
representa um singleton, tipo que ocorre uma unica vez no sitio. Todos os
484 sitios monomorficos possuem a configuragio (5), mas normalmente
escrevemos (5, 0) para enfatizar que os sitios sdo invariaveis.

4) Uma amostra de seqiiéncias alinhadas também contém sitios que
fornecem informagdes sobre a genealogia ou relagdes de ancestralidade
entre essas sequéncias. Um sitio polimérfico de nucleotideos é dito
filogeneticamente informativo se a0 menos uma minoria de nucleotideos
nao forem singletons. Esses sitios permitem que as seqiiéncias sejam
divididas em dois grupos, cada qual contendo dois ou mais membros,
sendo os membros de cada grupo mais similares entre si do que a
membros de qualquer outro grupo. Por exemplo, o sitio 1 nos dados
do gene Rh3 é filogeneticamente informativo, porque a configuracio (3,
2) separa a amostra em dois grupos: o primeiro possuindo C no sitio
e tendo trés membros e o segundo possuindo T no sitio e tendo dois
membros. A implica¢do é a de que em um tempo anterior, na histéria
evolutiva, esse sitio devia ter sido monomérfico para C ou T, e uma
substitui¢cdo de nucleotideos criou uma segunda linhagem com o sitio
ocupado pelo nucleotideo alternativo. Tal suposi¢io é justificada desde
que cada tipo de substituicio de nucleotideo em um sitio possa acontecer
apenas uma vez e que ndo Ocorra mutacgao reversa que possa restaurar

o nucleotideo original.

O ALINHAMENTO DE MACROMOLECULAS

Aqui chegamos a uma etapa da mais extrema importincia
em andlises de sistemdtica molecular: o alinhamento das seqiiéncias.

Evidentemente, um alinhamento errado vai comprometer todo o resto
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das analises. O mais comum é colocar as macromoléculas seqiienciadas
no computador e deixar que um dos inimeros programas feitos para

alinhamento faca o resto.

Quase nunca as sequéncias sdo corretamente alinhadas pelo computador.
Claro que esses programas podem constituir um passo inicial, mas a forma
mais correta e segura de alinhamento é manual!

Um programa computacional simplesmente procura “juntar
igual com igual”, sem qualquer “preocupag¢do” com 0s processos
biologicos. Para isso, é importante que, apds uma primeira alternativa
de alinhamento “proposta” pelo computador, olhemos para cada uma das
bases e procuremos arranja-las, utilizando os nossos conhecimentos.

Para tal, preciso conhecer os diferentes tipos de mutagdes e de

substitui¢des.

Quadro 23.2: Tipos de mutacdes possiveis

AAATCGATCCGATTA sequiéncia original
GAACCGATTCAATTA transicoes
AAATCGATCCGATTA sequiéncia original
TAAAGTATACCAGTC transversoes
AAATCGATCCGATTA sequiéncia original
AAAT/CCGATTA delecdo CGAT
AAATCGATCCGATTA sequiéncia original
AAATCGATCTCCTACGATTA insercao
AAATCGATCCGATTA sequiéncia original
AAATCCGATCGATTA inversao

Tipos de mutagoes

Vocé viu na aula de mutacdo e reparo de DNA (Aula 13 de Biologia Molecular) e reviu na Aula 9 de Evolugao
que as mutacdes de ponto podem ser classificadas como: (1) transicdes, quando ocorrem substitui¢des de
nucleotideos de purina (dois anéis quimicos) por purina ou de pirimidina (um anel quimico) por pirimidina;
e (2) transversdes, quando ocorrem substituicdes de purina por pirimidina ou de pirimidina por purina
(um anel quimico por dois e vice-versa). Quando a mutacdo ndo é pontual, pode envolver delecado (perda)
ou inser¢do (ganho) de varios nucleotideos ou, ainda, a inversao da ordem de varios nucleotideos no
cromossomo (recorde as alteragdes estruturais dos cromossomos — Aula 19, Genética Basica).

66 CEDERJ



Quadro 23.3: Tipos de mutag¢des possiveis

Sequéncia original
ATA AAG GCA CTG GTC CTG
lle Lys Ala Leu Val Leu

Sindnima
ATA AAG GCA CTG GTA CTG
lle Lys Ala Leu Val Leu
N&o-sinénima
ATA AAG CCA CTG GTC CTG
lle Lys Pro Leu Val Leu

Sem sentido
ATA TAG GCA CTG GTA CTG
lle parada

Tipos de substituicao

Veja os significados dos termos substituicdes sinGnimas e nao-sindnimas nos verbetes do inicio desta
aula. Mutag¢des sem sentido sdo trocas de nucleotideos no DNA génico que resultam em um cédon de
término (stop codon), que nao especifica nenhum aminodcido e sinaliza para a interrup¢do da sintese
do polipeptideo que esta sendo sintetizado. Por exemplo: o cédon AAG que corresponde ao aminoacido
lisina sofre mutacdo, em que o A é alterado para U, formando o cédon UAG, que ndo tem correspondéncia
para aminoacidos.

Agora imagine, por exemplo, como um computador “interpretaria”
o alinhamento de regides com dele¢des e insersdes (também chamadas
indels em inglés), o que é comum no caso de genes ribossomais e regides
repetitivas do genoma. O alinhamento manual tende a ser um trabalho

demorado e muitas vezes cansativo, mas é imprescindivel!
ATIVIDADE 4

Alinhe manualmente as seguintes seqiiéncias obtidas para dois
organismos:

AAATTGTTAACCCCTTGGAAAACCTTTGGG

AAAGTTAACCCCGGCTCTTTGGG

RESPOSTA COMENTADA
As seqtiéncias foram alinhadas com base nas regides conservadas

(invaridveis). Foi necessdria a inser¢do de lacunas (em inglés gaps)
quando uma sequéncia ndo apresentava correspondéncia com a
outra. Em negrito estdo as regioes varidvers.
AAATTGTTAACCCCTTGGAAAACCTTTGGG
AAA-GTTAACCCC—GGCT—-CTTTGGG
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INFERENCIAS EVOLUTIVAS INTERESPECIFICAS OU
INFERENCIAS FILOGENETICAS

Muita gente acha que, uma vez tendo as seqiiéncias alinhadas, basta
usar um programa de computador e a “drvore” saird pronta. Infelizmente,
ainda ha muitos que tratam as analises filogenéticas como uma “caixa-
preta” e nio usam conhecimentos cientificos para analisar os dados.
Vamos tentar desenvolver um quadro conceitual para que possamos
entender — na teoria e na pratica — pelo menos um pouco dos principios
e das metodologias de que se dispoe hoje para inferéncias filogenéticas.

As técnicas de sistemdtica molecular produzem fundamentalmente
dois tipos de informagoes:

e dados de distancia: quando as diferengas entre moléculas sdo

medidas como uma sé variavel;

e dados de cardter: quando as diferengas entre moléculas sdo
medidas como uma série de varidveis descontinuas, sendo cada
uma delas do tipo multiestado.

Dados de carater podem ser convertidos em dados de distancia, mas

dados de distancia nunca podem ser convertidos em dados de carater.

Mas o que sdo varidveis do tipo multiestado? Imagine uma
sequéncia de DNA qualquer que tenha 20 nucleotideos, como no

exemplo a seguir:

ACTTTCGATGCTAAGCTAAT

Cada uma das bases ocupa uma posi¢ao distinta na sequéncia.
No nosso exemplo, a primeira adenina (A) ocupa a posi¢io 1; a citosina

seguinte ocupa a posi¢do 2 e assim por diante, como esta representado

a seguir:
12 3 45 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
A CTTTOCGAT GCTAAGCCTAAT
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Dessa forma, cada posi¢ao, ou sitio, ocupada na sequéncia da
macromolécula sera considerada um carater independente dos caracteres
(posigdes) que a precedem ou sucedem. A presenca de uma adenina na
posicdo 1 de nosso exemplo vai constituir o estado do cardter denominado
“primeira posi¢ao na seqiiéncia”; a citosina serd o estado de carater da
segunda posi¢do, e assim por diante. Agora, embora no nosso exemplo
tenhamos uma adenina, imagine que poderiamos ter, na primeira posigio,
uma citosina, uma guanina ou uma timina (ver exemplo a seguir); esse

mesmo tipo de raciocinio é aplicdvel a todas as outras posicdes.

ou ou ou

Assim, os caracteres podem assumir pelo menos quatro estados
diferentes; dai dizermos que, quando analisamos dados de carater, temos
como ferramenta “uma série de varidveis descontinuas, sendo cada uma

delas do tipo multiestado™.

INFERIR FILOGENIAS: FILOGENETICA MOLECULAR

O alinhamento de seqiiéncias de aminodcidos ou nucleotideos pode
ser utilizado para formular suposicbes acerca das relagdes ancestrais entre
individuos ou grupos taxondmicos. A filogenética molecular ou sistematica
molecular € a disciplina que formula essas suposi¢oes ou inferéncias.

Cada alinhamento de seqiiéncias resulta em uma 4rvore génica.
Essa drvore ndo é necessariamente congruente com uma arvore de
espécies, devido a maneira pela qual os polimorfismos nas espécies
ancestrais tornam-se dispersos nas espécies descendentes.

A Figura 23.6 apresenta a arvore para sete espécies, S1-57, e um
sitio nucleotidico que é polimoérfico para A e C no ancestral comum S1.
O polimorfismo é retido na espécie S2, mas ocorre fixacao em todas as
outras espécies. Devido a maneira como a fixa¢do ocorreu, este sitio
nucleotidico sugere que a espécie S4 é relacionada mais proximamente
com S6 e S7 do que com S5. Mas a verdade de fato é o oposto! Esse tipo de

problema é o mais critico para espécies proximamente relacionadas.
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s4{C}
S2{A, G
S5 {A}
S1{A, C}
56 {C}
s3{c
S7{C}

Figura 23.6: Arvore génica com sete espécies. Um sitio de nucleotideos é polimér-
fico para A e C no ancestral comum (espécie S1).

Para espécies que nao sio proximamente relacionadas, ocorre um
outro tipo de problema, ou seja, duas ou mais mutag¢des independentes
ocorrem no mesmo sitio (multiple hits, golpe ou acerto multiplo).
Devido ao golpe multiplo, dois sitios que diferem podem ter sofrido
mais de uma mudanca. H4 também possibilidade de homoplasia, que,
no contexto da filogenética molecular, refere-se a sitios de nucleotideos
ou de aminoacidos que sdo idénticos, ndo por causa de identidade por
descendéncia a partir de um ancestral comum, mas por muta¢iao de um
dos seguintes tipos:

® mutac¢des paralelas no mesmo sitio (por exemplo, duas

substitui¢oes C=T independentes);

® mutacOes convergentes no mesmo sitio (por exemplo, C=>T em

uma seqiiéncia e A>T em outra);

® mutagdes reversas no mesmo sitio (por exemplo, C=T e mais

tarde T>C).

O numero de diferencas entre duas seqiiéncias alinhadas pode estar,
na verdade, subestimado, devido ao efeito dos golpes multiplos. Alguns

dos métodos para corrigir esses efeitos serdo examinados a seguir.

MODELOS DE EVOLUCAO DE SEQUENCIAS

Em primeiro lugar, é preciso levar-se em conta que, a partir da
comparacdo de seqiiéncias atuais, ndo é possivel reconhecer todas as
substitui¢oes realmente ocorridas durante a evolugio das seqliéncias, pelo

fato de poder haver mais de uma substitui¢io em uma unica posicao.



Seq 1 AGCGAG
Seq 2 GCGGAC

Numero de mudancas

1 2 3
Seq1c_)G_)T_)A

seq2C———> A

Figura 23.7: Duas seqUéncias que atualmente apresentam o nucleotideo A na quinta
posicdo, apesar de possuirem um ancestral comum com um nucleotideo C na quinta
posicdo. A historia evolutiva dessas sequéncias diferiu porque a seqiéncia 1 sofreu
quatro mudancas e a sequéncia 2 sofreu apenas uma.

Para se lidar com esse problema, é necessario que as distancias
sejam corrigidas, de acordo com algum modelo.

De modo geral, os modelos de evolugdo de seqiiéncias baseiam-
se no processo de Markov, em que cada mudanga de um nucleotideo
para outro apresentard uma taxa especifica. Assim, supde-se que as
substitui¢oes obedecam a uma distribuicdo de Poisson e as taxas dessas
substitui¢Oes possam ser arranjadas em uma matriz geral. Nessa matriz,
as taxas de substitui¢ao serdo especificadas pelos parametros associados
aos 12 possiveis tipos de mudancas (os 4 tipos de transi¢io e os 8 tipos de
transversdo) e a freqiiéncia de bases, assumindo 4 possibilidades (A, C,
T ou G). Assim, a matriz serd do tipo “4 por 4” e os diferentes modelos

de substitui¢ao serdo simplesmente casos especiais da matriz geral.

Purinas A <« =

S90SIDASURI]

Pirimidinas  (C

A 4

.
-

Transi¢oes

Figura 23.8: Tipos possiveis de mudancas de nucleotideos.
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ATIVIDADE 5

Identifique as mutacdes abaixo como transicées (S) ou transversdes
): >

(A
OA
OA
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>0 - 00
oooo =44
= >0> 00
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RESPOSTA COMENTADA
Vocé lembrou que transicées sdo trocas de purinas por purindas ou
pirimidinas por pirimidinas? E que as purinas tém dois anéis quimicos
e as pirimidinas apenas um? Essa lembranca ajuda a resolver a
atividade. Vejamos: as purinas sdo A e G, as pirimidinas, C e T.
Trocas A—> G e C—> T serdo sempre transi¢ées. Jd as transversées
sdo trocas de bases do tipo purina (dois anéis) por pirimidinas (um
anel) e vice-versa.
Assim, temos:
(S)A—>GC (V)T=>G
(V)A—>C (S)T—>C
(V)A>T (V)T—>A
(V)C—>G (V)G—>C
(V)C—A (S)G—A
(S)C—>T (V)G—>T

O mais simples modelo de evolucdo ou de substitui¢ao de
nucleotideos foi desenvolvido por Jukes e Cantor (1969).

De
Para A T c G

A |1-30 o o o

T a 1-3a0 o o
C o a 1300 o

G o o a 1-3a

Figura 23.9: Matriz de substituicdo com um parametro, segundo Jukes e
Cantor (1969).
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O modelo de Jukes e Cantor é o de um parametro e assume que:
1) todas as mudangas tém probabilidades iguais (25%) de ocorréncia; 2)
todos os sitios podem ser alterados; 3) eles fazem isso na mesma velocidade.

Existem outros modelos, mais realistas, que levam em conta o
fato de existir uma fracao dos nucleotideos que nunca é substituida;
de que as transigoes (substitui¢des entre pirimidinas ou entre purinas)
sdo mais freqiientes que as transversdes (substitui¢cdes de purina para
pirimidina ou vice-versa); de que as taxas de substitui¢des entre os sitios
sdo heterogéneas; e de que as proporcdes entre as bases sdo diferentes
etc. O principio continua 0 mesmo, ou seja, verificamos nas seqiiéncias
atuais um numero menor de substitui¢des do que o que realmente ocorreu
na evolu¢do. Com os modelos, pretendemos saber o valor de distancia
mais adequado para a reconstrugio da arvore.

Os modelos de substitui¢ao estiao relacionados uns aos outros,
partindo de um mais simples em dire¢do a modelos mais complexos, isto

€, mais ricos em paradmetros (veja um exemplo na Figura 23.10).

Jukes e Cantor (1969) Kimura (1988)
(JC69) (K80 ou K2P)
(x .
A = Y
A € oL B “J
a\ o ﬁl B
3
C — | » T
- o
um parametro dois parametros
(L= taxa de substituicdo (L taxa de transi¢des

l_)) = taxa de transversées

Figura 23.10: Modelos com um e dois parametros.

Em resumo, os modelos apresentam um entrelacamento espacial
de acordo com 0 aumento ou diminui¢ao dos respectivos parametros, tor-
nando-se os modelos mais simples casos particulares dos mais complexos.

Mas, na pratica, como decidir qual modelo de substitui¢io seria o
mais adequado a um determinado conjunto de dados? Perguntas do tipo
“sera que ao acrescentarmos novos parimetros aos modelos estaremos
melhorando os valores de verossimilhanca?” sio bastante comuns.

Em teoria, o ideal seria estimar os valores de verossimilhanga para

um conjunto de dados, utilizando todos os diferentes modelos e, entio,
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escolher o melhor deles; ou seja, escolher o que apresentou a maior
probabilidade de explicar a origem evolutiva das sequiéncias estudadas
para a inferéncia filogenética. Trata-se de um trabalho e tanto, jd que
contamos atualmente com mais de 5 dezenas (50!) de modelos descritos
na literatura! Felizmente, jd existem programas computacionais que
realizam esse tipo de teste, chamado Teste de Razio de Verossimilhanga
(ou LRT, do inglés Likelibood Ratio Test), bastante conhecido na

estatistica classica.

METODOS DE INFERENCIA FILOGENETICA

A Sistemdtica Molecular revolucionou as abordagens na
classificacdo bioldgica dos organismos, pois ela utiliza dados que sio
independentes da Morfologia. As relagdes de ancestralidade entre
organismos inferidas a partir de seqiiéncias moleculares usualmente
ddo suporte aquelas inferidas a partir de caracteres morfoldgicos.

Muitos métodos tém sido desenvolvidos para inferir relagdes de
ancestralidade entre um grupo de seqiiéncias alinhadas. Elas podem ser
comparadas por anilises de drvores filogenéticas, obtidas por meio de
simulacdes computacionais de evolugdo de sequiéncias, ou por meio dos
proprios organismos, quando uma verdadeira filogenia é conhecida, por
exemplo, a partir de experimentos. Os métodos diferem quanto:

® 3 eficiéncia no uso do tempo de processamento computacional

e no numero de sequéncias que podem ser analisadas;

® 3 capacidade de identificar a drvore correta para uma dada

quantidade de dados;

® 3 consisténcia da drvore correta; com crescente probabilidade,

conforme aumenta a quantidade de dados;

® i robustez da 4rvore correta, mesmo que algumas concepcdes

do método estejam equivocadas.

Nao surpreendentemente, todos os métodos atuam razoavelmente
bem, se 0s dados estiverem de acordo com as concepcdes delineadas pelo
método e se houver dados suficientes. O fator mais importante parece
ser a precisdo da corre¢ao adotada para os “golpes multiplos” (multiple
bits). Ainda assim, a maioria dos métodos apresenta uma decepcionante
performance quando a taxa de evolu¢do de um ramo para o seguinte

varia dramaticamente.



Como nenhum dos métodos é superior em cada critério sob
todas as condi¢Oes, uma grande variedade de métodos coexiste. Muitos
autores optam por analisar seus dados utilizando multiplos métodos,
na esperanca de que as drvores resultantes difiram, no maximo, em
detalhes ndo-essenciais. Uma discussdo aprofundada dos métodos e seus
respectivos méritos e deficiéncias estd além da abordagem desta aula.

Os métodos mais comumente usados podem ser classificados em

trés grandes vertentes:

Métodos de Distancia

Sao fundamentados em diferencas pontuais/locais entre seqiiéncias
(pairwise differences), corrigidas para os golpes multiplos. Estes
incluem:

o Unweighted pair-group method with arithmetic mean (UPGMA).

Esse método considera a arvore filogenética aditiva e que todos

os taxons estdo igualmente distantes da raiz. Ele tem caido em

desuso, pois assume uma taxa constante de evolucio em cada
ramo e atua de maneira pobre quando esta concepcdo € violada

(o que constantemente ocorre);

e Minimum evolution (ME) ou Evolu¢ao Minima. Nesse método,

estima-se, para cada drvore alternativa possivel, o comprimento de

cada brago ou ramo, a partir das distancias evoluciondrias entre
os taxons, computando-se a somatoria de todos os comprimentos
de bragos (S). O critério de ME € a drvore que apresenta o menor
valor da somatéria dos comprimentos dos bracos (S). Resumindo:
ele examina todas as arvores possiveis e seleciona aquela que
apresenta o menor comprimento total dos ramos. Essa abordagem

é computacionalmente intratdvel quando lidamos com um grande

numero de seqiiéncias, porque hd muitas drvores possiveis;

e Neighbor joining (NJ) ou Agrupamento de Vizinhos. Esse

método é baseado no principio da Evolu¢io Minima. Ele ndo

examina todas as topologias possiveis, mas procura encontrar,
sequiencialmente, vizinhos que minimizem o comprimento total
da 4rvore. Agrupa seqiiencialmente os pares de seqiiéncias mais
intimamente relacionados. Esse método é extremamente eficiente
em termos computacionais; usualmente apresenta arvores bastante

proximas aquelas apresentadas pelo método anterior.
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Métodos de Parcimdnia

E baseado na suposicio de que a arvore mais provavel é a que
requer o menor numero de mudancas para explicar toda a variacao
observada na matriz de caracteres (por exemplo: sequéncias alinhadas).
O método baseia-se no principio da homologia, ou seja, se dois tixons
compartilham uma caracteristica, é porque esta foi herdada do tltimo
ancestral comum a ambos. Ainda que a evolu¢do possa nio ser sempre
estritamente parcimoniosa, o método assume que o critério de parcimonia
leva ao maior nimero total de acertos da arvore verdadeira, quando se
minimiza nela o nimero de passos evolutivos aceitos. Assim, sio métodos
que sistematicamente buscam, dentre as arvores possiveis, aquela com
o menor nimero de passos mutacionais.

® Unweighted parsimony (UP) trata cada tipo de mudanca

(por exemplo, transicio ou transversio) como igualmente

informativo;

e Weighted parsimony (WP) atribui maior importincia a alguns

tipos de mudangas (usualmente transversdes) ao selecionar a

melhor arvore. Esse método usualmente atua de melhor maneira

que o anterior.

Método de Maxima Verossimilhanca ou Maximum likelihood
(ML)

E um método que assume um modelo de substitui¢io de
nucleotideos ou aminodcidos e, baseado nesse modelo, identifica a arvore
que maximiza a probabilidade de se obter as sequéncias observadas.
Intuitivamente apelador, porém computacionalmente “pesado”, esse
método é bastante tolerante com a violagdo de suas concepgdes e atua
muito bem, mesmo quando as taxas de substitui¢io sio moderadamente

diferentes entre os ramos.



ATIVIDADE 6

similares entre si e distintos dos Métodos de Distancia?

Em que os métodos de Maxima Verossimilhanca e de Parciménia s@o

RESPOSTA COMENTADA
Os Métodos de Distéancia sdo baseados em matrizes de distdncias;
ou seja, a matriz de caracteres € transformada em uma matriz
de distancias. Jd os métodos de Mdxima Verossimilhanca e de
Parciménia sdo baseados em andlises de estados de caracteres
(os caracteres sdo analisados diretamente).

PROCURANDO A ARVORE OTIMA: CONFIANCA NAS
ARVORES OBTIDAS OU CONFIANCA EM HIPOTESES
FILOGENETICAS

Os resultados das inferéncias filogenéticas devem ser testados.
As arvores geradas pelos distintos métodos sdo analisadas por
métodos que atribuem valores de confianca nos nés. Esses métodos sdo
classificados em: 1) métodos de reamostragem de caracteres (Bootstrap,

Jack-knife), 2) de andlise de decaimento, e 3) testes de permutacio.

® Booistrap (traducido livre do inglés: cadar¢o de bota) — Os
caracteres sdo reamostrados com realocagao para criar varias

matrizes replicadas; as réplicas sdo analisadas (por exemplo,

por parcimoénia), e a concordancia entre as arvores resultantes

¢ resumida em um consenso de maioria. A frequéncia de

ocorréncia dos grupos (Propor¢oes do Bootstrap) é uma medida
de sua confiabilidade;

® Jack-knifing (tradugio livre do inglés: passar o canivete)
— Uma proporg¢do dos caracteres é selecionada
aleatoriamente e apagada, criando-se varias matrizes
replicadas menores; as réplicas sdo analisadas (por
exemplo, por parciménia), e a concordancia entre

as arvores resultantes é resumida em um consenso de Bootstrap
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ZONA DE
FELSENSTEIN

E uma regido no

espaco paramétrico de
inconsisténcia para um
determinado método de
inferéncia filogenética,
sob determinado modelo
evolutivo.
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maioria. A freqiiéncia de ocorréncia dos grupos (Proporc¢des do
Jack-knife) é uma medida de sua confiabilidade - os resultados
sdo muito parecidos aos do Bootstrap, mas o método nao é tao
disponivel nem tao utilizado;

e Analise de Decaimento — Avalia-se o nimero de passos (Indice
de Decaimento ou Suporte de Bremer) entre a arvore de maxima
parcimoénia e a primeira arvore subdtima, em que determinado
clado ndo mais apareca. Ele indica o nimero necessario de
mutagdes para quebrar um determinado arranjo. Quanto maior
esse numero, maior a confianga em seus resultados. O Suporte
Total para uma 4rvore é a soma dos Indices de Decaimento de
cada clado;

® Teste de Permutacdo — A idéia é verificar a forca de agrupamento
de um determinado clado em uma 4rvore filogenética. Ele compara
a melhor drvore com drvores forgadas a serem compativeis com
uma 4rvore restringida. Para isso, é estimada a diferenga entre
escores da drvore de Maxima Parcimonia contendo o referido
clado e de arvores sem o referido clado. A significincia é dada pelo

valor da probabilidade (p = 0,01 é significante em nivel de 1%).

CONFIABILIDADE DOS METODOS FILOGENETICOS

Os métodos filogenéticos podem ser avaliados quanto: 1) a sua con-
sisténcia (quanto mais dados, mais proximos da verdade); 2) a sua eficién-
cia (qudo rapidos com determinado nimero de dados), e 3) a sua robustez
(qudo sensiveis as violacdes dos pressupostos).

A maior parte dessas avaliagdes foi conduzida com muito poucos
taxons (na maioria, apenas quatro).

Amplas simula¢bes com quatro tixons mostraram que: 1) métodos
baseados em modelos tém bom desempenho quando o modelo é preciso;
2) viola¢do dos pressupostos leva todos os métodos a inconsisténcias
(ZoNA DE FELSENSTEIN) quando os comprimentos dos ramos ou taxas de
mutacdo forem muito desiguais; 3) métodos de maxima verossimilhanga
sdo bastante robustos frente a violagdes dos pressupostos do modelo;
4) parciménia com pesos diferenciados pode ter desempenho superior
a parcimonia tradicional (pesos iguais), ou seja, pode ter uma Zona de

Felsenstein menor.



Nio se sabe quio generalizaveis sdo as conclusdes obtidas com

quatro taxons, ja que simulagdes com muitos tixons sugeriram que a

AULA ﬁ MODULO 3

parciménia pode ser bastante precisa e eficiente. Portanto, necessita-se

de mais estudos para auxiliar na escolha do método de preferéncia.

CONCLUSAO

Atengdo! Apenas depois de se ter levado a efeito todos os
procedimentos adequados para inferéncias filogenéticas, ou seja, apds
utilizar quaisquer das metodologias aqui discutidas, é que comeca
um dos trabalhos mais sérios do pesquisador: com os resultados em
maos, chegou o momento de olhar para eles e interpreti-los a luz do
conhecimento cientifico! E com os resultados em maos que devemos
considerar a biologia dos organismos estudados associada aos padroes
e processos evolutivos. Um computador ndo pensa nem considera nada;
segue apenas algoritmos especificos. Os cérebros pensantes somos nos, e
apenas nds poderemos contribuir cientificamente, e ndo o resultado que

sai pronto do computador!

CEDERJ 79



Evolucao | Evidéncias da evolucdo: filogenia molecular

RESUMO

A Filogenia Molecular é o estudo da histéria evolutiva de populagdes de organismos
relacionados a partir de dados moleculares.

A obtencdo desses dados sé foi possivel com o advento da Biologia Molecular,
com suas sucessivas eras de estudos de proteinas e DNA.

Atualmente, é possivel realizar uma analise molecular em qualquer organismo;
os dados sobre as diferencas genéticas entre organismos sdo obtidos, pois, pela
analise direta de moléculas de DNA ou proteinas.

O estudo de polimorfismos moleculares é baseado em sequiéncias de nucleotideos
ou aminoacidos. Os resultados consistem na forma de sequéncias alinhadas,
arrumadas umas em relag¢do as demais, de maneira que cada posicao corresponda
a uma outra na molécula do ancestral comum, a partir do qual todas as seqiéncias
evoluiram.

O alinhamento de seqiiéncias de aminoacidos ou nucleotideos pode ser utilizado
para formular suposi¢cdes acerca das relagcdes ancestrais entre individuos ou grupos
taxonémicos. Cada alinhamento de seqtiéncias resulta em uma arvore génica.
Os modelos de evolucao molecular sdao simplificacbes que simulam quantas e quais
substituicdes de nucleotideos ocorreram durante a evolucao das seqiiéncias.
Muitos métodos tém sido desenvolvidos para inferir relagdes de ancestralidade
entre um grupo de sequéncias alinhadas. Os trés principais séo: Métodos de
Distancia, Parciménia e Maxima Verossimilhanca. O primeiro baseia-se em dados
de distancia e os outros dois em dados de caracteres.

Os resultados das inferéncias filogenéticas devem ser testados por métodos que
atribuem valores de confianga nos n6s. Tais métodos sao classificados em: 1) método
de reamostragem de caracteres (Bootstrap, Jack-knife), 2) método de analise de

decaimento, e 3) testes de permutacao.
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ATIVIDADES FINAIS

1. O que vocé entende por Teoria do Relégio Molecular?

RESPOSTA
A Teoria do Reldgio Molecular determina que as moléculas evoluem
em propor¢do direta ao tempo. Assim, as diferencas entre seqiiéncias
homdlogas de DNA ou proteinas podem ser usadas para estimar o
tempo transcorrido, uma vez que as duas moléculas divergiram.

2. Que tipos de dados sdo utilizados nas inferéncias filogenéticas?

RESPOSTA
Utilizamos dois tipos de dados nas inferéncias filogenéticas: dados de
disténcia e dados de caracteres. Os primeiros medem as diferencas
entre moléculas na base de uma sé varidvel (presenca ou auséncia,
por exemplo). Os dados de caracteres medem diferencas como uma
série de varidveis descontinuas, sendo cada uma do tipo multiestado
(por exemplo: zero, um, dois ou trés espinhos por pata de um inseto,
totalizando quatro varidveis de estados distintos).

CEDERJ
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3. Para que servem os modelos de evolucdo molecular e como eles diferem entre

si?

RESPOSTA
Os modelos de evolugcdo molecular sdo simplificacées que simulam
quantas e quais substituicées de nucleotideos ocorreram durante a
evolug@o das seqliéncias. Com os modelos de substituicdo, desde
os mais simples, com apenas um pardmetro, até os modelos mais
complexos, com mdltiplos parémetros, pretendemos saber qual é
o valor de distdncia mais adequado para a reconstrucdo da drvore.
O melhor serd o que apresentar a maior probabilidade de explicar
a origem evolutiva das sequéncias estudadas.

4. Quais sdo os principais métodos de inferéncia filogenética e em que séo

baseados?

RESPOSTA
Sdo trés: Métodos de Distdncia, Parciménia e Mdxima
Verossimilhanga. O primeiro é baseado em dados de disténcia e
0s outros dois em dados de caracteres.
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5. Como e por que testamos a confianca de uma arvore filogenética?

RESPOSTA
Testamos a confianca de uma drvore filogenética por meio da
utilizagdo de métodos de reamostragem de caracteres (como o
Bootstrap), andlise de decaimento ou testes de permutagdo. Os
meétodos filogenéticos devem ser testados, principalmente, para
verificar sua consisténcia (proximidade com a verdade) e robustez
(sensibilidade ds violagbes dos pressupostos).

AUTO-AVALIACAO

Vocé estudou nesta aula como extrair informacgdes de sequiéncias de nucleotideos
e de aminoacidos. Quem diria que os 4 nucleotideos e os 20 aminoacidos
poderiam nos contar tantas histérias de vida! Para entender como as seqiiéncias
sdo informativas foi necessario introduzir termos e métodos de analise. Vocé
conseguiu acompanhar? Se conseguiu, que bom! Entdo, passe para a parte pratica
na préxima aula. Ndo? Vamos rever a Aula 26, Traduc¢do ou Sintese de Proteinas,
da disciplina de Biologia Molecular, para que as mutagdes e suas conseqiiéncias no
DNA codificante sejam esclarecidas. Ndo se detenha as definicdes dos métodos de
inferéncia filogenética. Neste curso, o mais importante é que vocé saiba que eles
existem, mesmo que ndo consiga descrevé-los em detalhes (muitos pesquisadores

que utilizam esses métodos desconhecem as definicdes).

INFORMAGCOES SOBRE A PROXIMA AULA

Na préxima aula, vocé vai aprender a utilizar os bancos de dados genéticos da
internet, inclusive como usar programas de busca e identificacdo de sequéncias

de acidos nucléicos e proteinas.
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Estudo dirigido:
Filogenia Molecular

Esperamos que, apés o estudo do contetido desta
aula, voceé seja capaz de:

* Demonstrar como utilizar os bancos de dados
genéticos da internet.

e Usar programas de busca, alinhamento e
identificacao de seqliéncias de acidos nucléicos
e proteinas.

Meta da aula

Apresentar a utilizagdo da internet como
ferramenta para o estudo
da Filogenia Molecular.

Pré-requisito

Para acompanhar esta aula, é importante
que vocé tenha claro o conceito de
Filogenia Molecular, apresentado na
Aula 23 desta disciplina.
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INTRODUCAO
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Repare no titulo desta aula: estudo dirigido; ela foi programada para ser um
roteiro de aula pratica e deve ser realizada em um dos pdélos. Com ela vamos
aprender, na internet, a acessar sequiéncias e a realizar uma pesquisa de busca

e alinhamento de seqiéncias similares.

BIOINFORMATICA: COLECAO E INTERPRETACAO DE DADOS

Vocé viu, na aula passada, que uma das conseqiiéncias do
desenvolvimento das técnicas de Biologia Molecular foi a necessidade de
utilizar computadores de alta velocidade, capazes de processar a andlise
de seqiiéncias de nucleotideos ou aminoacidos e de aplicar métodos de
inferéncia filogenética.

Junto com os avancos da Biotecnologia ocorreu uma explosio na
quantidade de informacgdes sobre seqiiéncias de genes e proteinas. Para
que essas informacdes se tornassem Uteis, fez-se necessario um acesso facil
a elas e uma maneira de compara-las com outros dados de seqiiéncia.

Assim, em 1988, o governo americano criou um centro nacional
de informagdo tecnoldgica, o NCBI (do inglés National Center for
Biotechnology Information), como fonte de referéncia de informagdes
em Biologia Molecular. O NCBI cria bancos de dados publicos e faz
intercimbio com outros centros internacionais de pesquisa, como o
EMBnet (The European Molecular Biology Network ) e o DDBJ (DNA
Database of Japan — bancos europeu e japonés, respectivamente).

O conjunto de informagdes inclui o banco de dados de seqiiéncias
de DNA e de seqiiéncia e estrutura de proteinas. Programas eficazes de
pesquisa e comparagdo permitem a rdpida comparacdo de seqiiéncias.

A disponibilidade de toda essa informag¢ao molecular e a relativa
facilidade de analisi-la levaram, de fato, ao desenvolvimento de uma

nova area: a Bioinformatica.



ACESSO AO BANCO DE DADOS GENETICOS

O primeiro passo serd entrar na pagina eletronica do NCBI, no

endereco: http://www.ncbi.nlm.nih.gov (Figura 24.1).
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Figura 24.1: Sitio do NCBI na internet.

Em seguida, vamos alterar a busca, em inglés: Search, para nucleoti-
deos (em inglés Nucleotide), colocando o cursor na seta para baixo. Vocé

verd uma tela como a apresentada na Figura 24.2. Clique no quadrinho Go

para acessar a proxima pagina.

National Center for Biolechnology Information

National Library of Medici 1 Instil of Health

Structure

Search| MNucleotide

Clique aqui para selecionar a busca
de segiiéncias de nucleotideos

Figura 24.2: Tela com alteracdo da busca para Nucleotide.

CEDERJ

87

AULA H MODULO 3



Evolucéao | Estudo dirigido: Filogenia Molecular

88

CEDERJ

Esta sera a tela exibida (Figura 24.3):

Hestory

The Entrez Nucleotides database is a collection of sequences from
several sowrces, Including GenBank, RefSeq, and PDE. The number
of bases grows at an exponential rate. As of April 2004, there are over
38,989,342 565 bases

Human Genome

Explore human ganome resources or browse the human genome
Sequence using the Map Viewsr

l Building the human genome

The Human Genome Reference DNA Sequence was completed in April
2003, The current versson is ksted as a buikd number on the Genome
\Vigw page and incdudes an accompanying $et of statistics and release
notes.

Home sapiens genome view

build M yersian 1 stetistics

||1|||Il|l||. =l

e S 2 [ G| Do | | ) g

Figura 24.3: Tela apresentando a pagina de busca de nucleotideos
no banco de dados.

Bem, agora que estamos na pagina e ja escolhemos a molécula
(formada por nucleotideos), que gene vamos estudar? Pode ser qualquer
um, mas, como a pagina estd em inglés, teremos de utilizar os nomes
na mesma lingua. Que tal o gene para a enzima amilase? Essa enzima
atua na digestdo de amido, um polimero de acicar e um dos principais
componentes da batata. Amilase em inglés se escreve da mesma forma
que em portugués. Assim, vamos escrever amilase no quadro vazio ap6s

a palavra ‘for’.

Ee £ Yew Go Bockmaks Jodk Windw Hep
D e ) s

Fornud Slop

T W Home | bBookmaks 2 Download 2 Customize. .

- L
<3 NCBI PO, ¢ SNucleotide

Search|Nucleatide =] for [amilase
Presewiindes

Details.

Histary Chipboard

Figura 24.4: Tela apresentando a pagina de busca para o gene
da amilase.

Clique no quadrinho Go para realizar a busca.

O resultado estard em forma de uma lista de ocorréncias sempre
precedidas de uma notacdo que corresponde ao codigo de acesso. Por
exemplo, na Figura 24.5, a primeira seqiiéncia tem cédigo de acesso

AW756751 e se refere ao RNA mensageiro de uma provavel beta-amilase.



Display ISummuly S e |T¢>o =
Items 1-20 of 30 LeEsgal of 2 Mest

I 1: AW756751 Links
112607 1 Gm-c1027 Glycine maot cDNA chone GENOME SYSTEMS CLONE ID: Gen-c1027-2485 §' simlar to TRO65754
Q65734 PUTATIVE BETA-AMILASE |, mRNA sequence
ST636103|gb|AWTSETSI 1[T686103]

I 2: AW422688
h85al1.y]1 Gm-c1016 Gycme muex cDNA clone GENOME SYSTEMS CLONE ID: Gm-c1016-6933 5 mindlar to TR.O65754
065754 PUTATIVE BETA-AMILASE ,, mENA sequence
A6963995]gb|AW432688 1[6963995)

[ 3: BMD85297 Links
32134006 31 Gm-c1066 Glycme mao cDNA clone SOYBEAN CLONE ID: Gm-c1066-4955 3 sundar to TRO6573 065754
PUTATIVE BETA-AMILASE ., mBMA sequence
H16995925(gb[BMOBS297 1][16595925]

I 4: AW234983

[ : | )

Figura 24.5: Tela apresentando os resultados da busca para o gene da amilase.

Nessa etapa de nossa atividade, se optarmos por utilizar a
seqiiéncia dessa beta-amilase para buscar no banco de dados de
nucleotideos outras seqiiéncias homoélogas, devemos tratar a seqiiéncia
escolhida e colocd-la em um formato que seja reconhecido pelos sistemas
de busca. O primeiro passo € abrir a seqiiéncia na lista, através de um

duplo clique em cima do nimero de acesso. A Figura 24.6 apresenta o

que vocé verd na tela.

Limits. Previgwindss History' Clpboard Detats
k detault .VI MI?D 'I -MD:IIF&? '|
T 1: AWT5675], 12650791 Gm-c10. [gi7686103] Links
IDENTIFIERS —
ABEST Id: 4217802
EST name: s126907.y1
GenBank Acct ANTSETSL
Genlank gi: TERE1D
CLONE INFOD
Clone Id: GENONE SYSTEMS CLONE ID: Oe-clO27-2485 (5°)
Other ESTs on clope:BUS45000 corresponding to Ge-clO88-2081 (3°)
Insert length: 472
DNA type: cDHA
PRIMERS
Polyk Tail: Unknown
SEQUENCE
A TT) TGCAT TCATCTACCTGLTS, AGTA
TG TCAATCCGC G TOOTTATGAGCCOTCATTCAACTCTGAGCATGCAAGC AGECTAL
TCETTGTARATTTGTAATCTAT! ACAATTAGTTATTATTATACTA
COCTTGCATCAGTOCATOOOATGACATTGAGGAC LGCTTATTTTGTAAGCATAATATOAG
GATCCCTTTTCCTTGTTTATTCTAAGCAGAGACCTTATAGTTATTCCTTATAATOTAGCC
AGGTGGO TGO ACATTOCCTTTTTOTCATT TG TGC TCATG TGO TATACATOTCTOOTC AL
TATTACTTANMCTTAATARGCACCAGTTTTARLALLAARAARRARRAL
Entry Created: HMay 3 2000 =l
(% 3 -2 @ & | Dem f il

Figura 24.6: Tela apresentando a sequéncia com nimero de acesso AW756751.
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O Quadro 24.1 apresenta outro exemplo de sequéncia obtida
do NCBI.

Quadro 24.1: Exemplo de sequiéncia retirada do NCBI

1. AF201671 . Megabalanus californicus...[gi:6694386]

LOCUS AF201671 837 bp DNA INV 16-JAN-2000

DEFINITION Megabalanus californicus 18S ribosomal RNA gene, partial seq.
ACCESSION AF201671

VERSION AF201671.1 GI:6694386

KEYWORDS .

SOURCE Megabalanus californicus.

Eukaryota; Metazoa; Arthropoda; Crustacea; Maxillopoda; Cirripedia;

Thoracica; Balanomorpha; Balanidae; Megabalanus.

REFERENCE 1 (bases 1 to 837)

AUTHORS Harris,D.J., Maxson,L.S. and Crandall,K.A.

TITLE Phylogeny of the Thoracican Barnacles based on 185 rDNA seq
JOURNAL Unpublished

REFERENCE 2 (bases 1 to 837)

AUTHORS Harris,D.J., Maxson,L.S. and Crandall,K.A.

TITLE Direct Submission

JOURNAL Submitted (04-NOV-1999) Zoology, Brigham Young University, 574
Widtsoe Building, Provo, UT 84602, USA

FEATURES Location/Qualifiers

source 1..837

forganism="Megabalanus californicus”

/db_xref="taxon:110524"

rRNA <1..>837

/product="18S ribosomal RNA"

BASE COUNT 196 a 201 c 242 g 198 t

001 gaactactgc gaaagcattt gccgagaatg ttttcattag tcaagaacga aagttagagg
061 ttcgaaggcg atcagatacc gecctagttc taaccgtaaa cgatgtcgac cagcaatecg
121 caacggtcac tacacggact gtgcgggcag cttccccggg gaaaccagag tttttggact
181 ccgggggaag tatggttgca aagctgaaac ttaaaggaat tgacggaagg gcaccaccag
241 gagtggagct tgcggcttaa tttgactcaa cacgggacaa ctcaccagge ccggacaccg
301 taaggattga cagactgata gctctctctt gattcagtgg gtggtggtgc atggecgttc
361 ttagttggtg gagtgatttg tctggtttat tccgataacg aacgagactc tggectatta
421 aacttgacac tgtccgtctc ttgtgacgge ggtgegctte ttagagggat catcggegtc
481 ccagccgaag gaaagggagc aataacaggt ctgtgatgec cttagatgtt ctgggctgea
541 cgcgtgttac actgaagtgg tcagcgegec gttcaacacc cctctecgtg aggagettgg
601 gcaaacgttt gaaccctttt cgtgatggga attgggggtt gcaattgtce cccatgaacg
661 aggaattcca agtaagcgca ggtcactagce ctgcgttgat taagtcectg cectttgtac
721 acaccgeecg tegctactac cgatggatga tttggtgagg tcgectagac tggctgetgg
781 cttcggeegt gcggecggga agacgeccaa acttggtegt ctagaggaag taaaagt
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Repare que a quantidade de informagio é varidvel de seqiiéncia
para seqiiéncia. No exemplo do Quadro 24.1, cada linha entre o nimero
de acesso e o inicio da seqiiéncia de nucleotideos pode ser interpretada
da seguinte forma:

¢ A 17 linha apresenta o locos (nimero de acesso, identificador

com até 10 caracteres), o0 comprimento em pares de base

(bp) da seqiiéncia, o tipo de molécula, o setor do GenBank

onde ela estd depositada (nesse exemplo, INV é a secio de

invertebrados) e a data de submissio.

e A 2% linha apresenta a definicio resumida do organismo e
seu gene.

® Na 3*linha temos mais uma vez o ntiimero de acesso da seqiiéncia

no GenBank (este é freqlientemente citado em artigos, de forma

que qualquer leitor pode localizar a sequiéncia utilizada pelos

autores); esse ndo se altera com a modificacio da seqiiéncia.

® Na 4° linha temos o identificador de versdo ou identificador
unico da seqiiéncia; esse nimero aponta para eventuais
alteracdes na mesma.

® Na 52 linha estdo as palavras-chave.

® Da 6* 2 8 linha est4 apresentada a classificacio do organismo.

® Da 924 172 linha estdo listadas as referéncias bibliogréficas, o
local de descri¢io da seqiiéncia e a identificagio no Medline

e PubMed (banco de referéncias da mesma rede).

e Por fim, da 18* a 24° linha listam-se as features, que siao
caracteristicas adicionais e informagdes tteis para pesquisa

em Biologia.

Continuando a nossa atividade, agora precisamos colocar a
seqiiéncia da amilase em um formato préprio para comparacoes e
alinhamentos. Esse formato chama-se FASTA e, para obté-lo, basta
posicionar o cursor na seta apontada para baixo na janela apds o botdo
onde esta escrita a palavra Display.

Note que, quando vocé abriu a seqiiéncia, a janela Display estava
no formato default (padrido) e agora deverd estar no formato FASTA.
Para visualizar a seqiiéncia nesse formato, basta clicar no botao Display
(Figura 24.7).
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I 1: AWT56751. 12607 91 Gme-c10. [ 7686103]

History Clipbioard Details

>gi| 7686103 | gb| AUTSE751, L] ANTSET51 212607, ¥1 Gm-cl027 Clycine max cDMA clone GENOME SYSTEES CLONE ID: Gm-cl027-2485
ACGAGGAGCCTTARGE AACCGGAAC TGCATTCAGATGATC TACCTGC TGAGGAGGAAGTAGGTGCTGALT

TEATTCAAC AGCAGCCTAATCOTTOTAAATTTOTAATCT
ATOATAATCATOTATATAAC AATTAGTTATTATTATAC TACCCTTOCATCAGTGC ATGOOATOACATTOL
TATTTTOTARGCATAATATOAGGATCCCTTTTCCTTOTTTA TTCTA TTATAG
TTATTCCTTATAATG TGCCTTTTTGTCATT TGTGGTATACAT
GTCTGETCAATATTACTTANCTTAATA TTTTARAAARALAAALLLLLLL

Digelarrpr | Wiribia bo thie Hilp Dk
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Figura 24.7: Tela de entrada do Blast na internet.

Obtendo as seqiiéncias no formato FASTA, estaremos prontos para
utilizar uma ferramenta de busca do préprio sitio do NCBI, o BLAST,

que pesca seqiiéncias relacionadas a nossa seqiéncia-alvo.

ATIVIDADE 1

Que tal tentar, para outros genes, o que fizemos até agora para o gene
da amilase?

COMENTARIO
Esta atividade ndo tem uma "resposta certa"! Tente genes para
proteinas e enzimas que conhecemos, tais como: actina, peroxidase,
catalase, polimerase etc. Lembre-se de utilizar as palavras em inglés
(actin, peroxidase, catalase, polymerase).



OBTENGAO DE SEQUENCIAS RELACIONADAS ATRAVES DE
BUSCA POR BLAST (BLAST SEARCH)

Vamos, entdo, conectar com o NCBI Blast no enderego http:

/f'www.ncbi.nlm.nih.gov/blast (Figura 24.8).

[ Be E® Yew Go foomaks Jok Wedw lHeb
o+ .o . ]
e T H? 3 o [ B st ctivin s genLaST/

" 7 Hore | WhBoskesks #Dovrioed o Cuntorize

= NCBI L

12 May 2004 8 2.2.9 has been released. Read morg r

HNucleotide Protein

= Disconfiguous megablast = Protain-protein BLAST (lastp)
* Megablast * PHE and PSHBLAST
* Nucleatide-nuckeotide BLAST flast) * Search for shor, nesry sxact matches
* Search for shor, neary exact matches * Search the consened domam datsbase
= Search race archives wih megabilast or (rpsblasy
WEtonbguous megabias ® Search by domain srchitecture (cdarm
Jl Transiated Genomes
* Trantlated query va peotein database (blast) * Chicken, cow, pig, dog, sheep, cal e
* Profein query vs, ranslated database (tbiasin) & Environmental samgples.
* Translated quesyvs transisted database ' Human, mouse, rat
[t * Fugu rubsipes, 2ebreafish

* Insects, nemabodes, plants, fungl, malara
® Microbial gunomses, other sukanobs gencmes

Spacial Mata

* Search for gene mpression data (OEQ BLAST) * Retrigve results by RID

= Align two sequences (bi2sed) = Gl is page with javascript-ram links
= Screen for vecior contaminabion (VecScreen)

* immunoglobin BLAST gBlasg

Disctaime =
Extuy staternent
Accoasibin |
s e cma] B [

Figura 24.8: Sequéncia AW756751 no formato FASTA.

Selecione, com seu cursor, a op¢ao Nucleotide-nucleotide BLAST
(blastn) na janela de inicio. Dessa forma, vocé estd optando por utilizar
uma seqiiéncia de nucleotideos para "pescar" outra seqiiéncia de
nucleotideos que seja similar a utilizada como "isca".

Caso vocé queira utilizar seqiiéncias de aminodcidos, opte pela
fungao Protein-protein BLAST (blastp).

Vocé verd uma janela como a mostrada na Figura 24.9.
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Set subsequence From: | To:|
Choose datsbage !nr a

Figura 24.9: Busca de sequiéncias homélogas no BLAST.

Entrar na caixa de texto, apés a palavra Search, e selecionar
a seqiiéncia de nucleotideos no formato FASTA. Vocé pode manter
o nome da seqiiéncia, reduzindo a informacdo apéds o codigo de

acesso ou, melhor ainda, colar apenas a seqiiéncia de nucleotideos

na janela.

—

T TACETOC AGTAS
"y ATTCA A TAATGGTTGTAAL,
Semth | TAATCATOTATATAM AR TTAGTTATTATTATACTACCCTTOCATCAGTECATGG0,
GOACAGETTATTTTGTANGE ATAATATGAGGATCCCTTTTCCTTGTTTATTCTAMGCAGM
[

Setsubsequence Fom [ T
Choose dutsbase |||I' i
vor (R - CEEEDEEED

\_
—
Options for sdvanced blasting

Limi bry entrer
I o sabect from| All ciganisms =

Choope e P Low complesty [ Human sepests [ Masi: for boakup table cady [ Mask lowes case

Figura 24.10: Busca de seqUéncias homdlogas a AW756751 no BLAST.
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Clique no botao BLAST! Aguarde a proxima tela.
Vocé verd uma janela informando que sua requisi¢ao foi submetida.

Essa tela também informard, aproximadamente, quanto tempo levard a

consulta. A Figura 24.11 mostra a aparéncia desses resultados.

~ 3 |
sﬁ - r; - g [ &t v ncti rim i o DLAST /Bl i = Es"*l 2 - |

i]:ﬂﬂe-ul bocknats £ Voot o Cutonice

Your request has been successfilly submatted and put mito the Blast Cueue

Query = gPUTATIVE BETA- AMILASE; mBHA sequence (407 letters)

The request ID is [1033201815-3960 65964726598 BLASTO4
{Formall Rfwwcn
The results are sstimated 10 be ready m 22 peconds but may be done sooner

Flaass pross "FORMATI® when you wish to chack yous renata. You may changs the formatting options for yous result via the form below and press "FORMATI® again. You may sio
roquest pepults of & &fererd eearch by entenng any othis 1Dt see cthar prcen

Format

Show F Geaphics Crverview W Lot ¥ Sequence Rotievad B HLSLé Ahgnment vi mIHTML -Irm.-m —

Use now Formatter 1 Muskeing Chassetes] Detault(x for protein, n for nuclootde) ¥ Masteng Coles] Black 5|
Humber of Dyseriptions] 100 5] Abgmmeead 50 5]

OSSP IES vcrerem = =l
sy q,m:nimmw § | I’EH-MH@

Figura 24.11: Tela de confirmac¢do do requerimento de busca no BLAST.

A tela da Figura 24.11 informa, em inglés, como visualizar a busca
por seqiiéncias relacionadas aquela inserida na caixa de texto; em outras
palavras, indica que para checarmos os resultados da busca devemos
apertar o botdo Format!

Os resultados sdo apresentados primeiramente em uma forma
grafica, com uma série de barras horizontais coloridas. A cor da barra
corresponde a qualidade do alinhamento, que é influenciada pelo
tamanho da seqiiéncia a ser comparada. Quanto maior a seqiiéncia
examinada, maior pode ser a qualidade do alinhamento. As cores dos
grupos mostram a qualidade dos alinhamentos em ordem decrescente,

com o melhor sendo mostrado primeiro.
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BETA-AMILASE : mANA sequence - Mozilla

Distribution of 51 Blast Hits on the Query Sequence |
|
[Mouse-cverio show define snd scares. Click o show alignments
Calor Key for flignment Scores
5a-80
12 e
Score I
Sequences producing significant aligements: ibica) Valus
117655088 | ex | AIDD6T63. 2| CARETES  Cicer arietinum mPNA for ... 54 2e=04
gi|22138720 | gh| ACIZTT01.2] MHomo sapiems BAC clone RP11-79F1... 44  0.23
gi|45138695 | ob| ICI46201.2| Fan troglodyces BAC clone RP43-3... 44  0.23
gi|25815516|gh|1C015340. 6| Homo sapiens BAC clome RP11-71SL... _44 0.23
§i| 28574657 | emb| ALS35227.8| MNouse DNA sequence from clome H... _44  0.23
gi|45333618|gh|AC110175.14] MNus musculus chromosome 12, clo... _44  0.23
g1 16973544 | enb| ALS91625.8] MHuman DNL sequence from clone R... 44 0.2
g1]4156198| gh| ACO04864.1| Homo sapiens PAC clone RP4-721017,.. 44 o.z3 [
gL|2B850243 | gh{AC140543.1| Gallus gallus chromosome UNK clo. a2 0.9
gi|28372110 | enb| ALBOTIT5.14] Mouse DA sequence from clome 4z 0.9
gi| 5031384 | gh|AF135801. 1] AF139501 Prunus armeniace beta- 4z 0.9,
61560| gb| ACOTI520. 6] Nomo sapiens BAC clone RP11-792H. 0

Figura 24.12: Parte da tela de resultados do BLAST.

Abaixo da série de barras horizontais esta uma listagem das
seqliéncias alinhadas correspondentes. O primeiro registro corresponde
a primeira barra e assim por diante. Em uma coluna a direita de cada
registro sdo colocados os valores E (E value). Esse ndamero indica a
probabilidade de os alinhamentos com essa qualidade poderem ser
obtidos, ao acaso, em um banco de dados no mesmo tamanho do
utilizado na pesquisa. Ou seja, quanto menor o E value, mais similar
determinada sequéncia serd quando comparada a seqiiéncia "isca".

O Quadro 24.2 apresenta outro exemplo de busca BLAST, dessa vez

para seqiiéncias homologas a uma glicoproteina de plaquetas humanas.

ATIVIDADE 2

Utilize as seqiiéncias que vocé obteve na atividade anterior, sempre no
formato FASTA, para fazer um BLAST.

S COMENTARIO
Esta atividade também ndo tem resposta fechada! Dependerd das
proteinas e enzimas utilizadas.



Quadro 24.2: Exemplo de resultado de busca BLAST

BLASTN 2.2.6 [Apr-09-2003]
RID: 1067808421-16791-2226431.BLASTQ3

Query = (560 letters)
>gi|6006009|ref[NM_000419.2] Homo sapiens integrin, alpha 2b (platelet glycoprotein lib
of llb/llla complex, antigen CD41B) (ITGA2B), mRNA

Database: All GenBank+EMBL+DDBJ+PDB sequences (but no EST, STS, GSS, or phase 0, 1
or 2 HTGS sequences) 1,957,115 sequences; 9,384,639,548 total letters

Taxonomy reports

Distribution of 59 Blast Hits on the Query Sequence
Distribution of 59 Blast Hits on the Query Sequence

] Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments

Color Key for Alignment Scores

1-16?91[ T T L} T T T T T L} T T T T L} L} T T T T T I T T
0 100 200 300 400 500
Sequences producing significant alignments:  Score E (bits) Value

gi|6006009]ref[NM_000419.2| Homo sapiens integrin, alpha 2b... 1110 0.0
9i[183510|gb|M34480.1JHUMGPIIBA Human platelet glycoprotein... 1102 0.0
9i[190067|gb[)02764.1|HUMPLG2B Human platelet membrane glyc... 1049 0.0
gi|5733733|gb|AF170524.1|AF170524 Canis familiaris glycopro... 636 e-179
0i|5932027|gb|AF153316.1|AF153316 Canis familiaris platelet... 603 e-169
i[32481515|gb|AY322154.1| Equus caballus platelet glycopro... 571 e-160
gi|5805336|gb|AF170526.1]AF170526 Sus scrofa glycoprotein I... 517 e-144
9i[11693431|gb|AC007722.9JAC007722 Homo sapiens chromosome ... 436 e-119
i|183505|gb|M33319.1JHUMGPIIB1 Human platelet glycoprotein... 436 e-119
0i|183448|gb|M22568.1|HUMGP2B1 Human platelet glycoprotein ... 436 e-119
0i|5805340|gb|AF170528.1|AF170528 Oryctolagus cuniculus gly... 381 e-102
i|6754375|ref[NM_010575.1| Mus musculus integrin alpha 2b ... 278 1e-71
0i|5918985|gb|AF170316.1| Mus musculus glycoprotein Ilb (GP... 278 1e-71
0i|7262858|gb|AF166384.1|AF166384 Mus musculus integrin cel... 278 1e-71
i|2828776|gb|AC003043.1|[AC003043 Homo sapiens chromosome 1... 254 1e-64
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ALINHAMENTO DE SEQUENCIAS UTILIZANDO O CLUSTALX
ouw

Apébs obtermos as seqiiéncias relacionadas a nossa seqiiéncia
alvo, através do BLAST, o proximo passo serd proceder o alinhamento
dessas seqiiéncias. As sequéncias alinhadas devem ser arrumadas umas
em relagdo as outras, de forma que cada posicio de um nucleotideo
corresponda a uma posi¢do na molécula do ancestral comum, a partir

do qual todas as seqiiéncias evoluiram.

O alinhamento pode e deve ser feito manualmente. Outra opcio é
utilizar um programa préprio para esse fim. Nesta aula, vamos empregar
o ClustalX (THOMPSON et al., 1997), que pode ser utilizado pela
internet ou pode mesmo ser instalado a partir dela.

Selecione cinco seqiiéncias obtidas no BLAST, coloque-as no formato
FASTA e salve-as em Word (em formato *.txt) ou Bloco de Notas.

Observe que o programa ClustalX s6 considera significativos os 30
caracteres iniciais, apds o sinal de determinagio de seqiiéncia (“>”). Isto
é, se houver uma semelhanga muito grande entre os nomes de diferentes
seqiiéncias, o programa nio as aceitard para processamento. Dessa forma,
é importante editar o nome apds o sinal “>”, atentando para que as cinco

sequiéncias tenham denominagoes diferentes.

Outro detalhe importante do arquivo de sequéncias: todos os caracteres devem
estar na fonte “Courier New”. Toda a seqiiéncia deve estar também em caracteres
maiusculos e, entre o “nome” de cada seqUiéncia e a sequiéncia em si, deve haver
um “paragrafo” (clique a tecla “enter”) —ndo ha importancia se o mesmo ocorrer
entre cada linha da seqUéncia.



Apos editar seu arquivo de sequéncias, conecte o programa
ClustalX em http://newfish.mbl.edu/Course/Software/ClustalX ou instale
o programa ClustalX no seu drive “C:”.

Quando vocé abrir o programa, aparecerd uma janela como a

mostrada na Figura 24.13.

i ClustalX (1.8) =lo| x|

File Edit Alignment Trees Colors Quality Help

[Multiple Alignment Mndcj Font Size:lill "l

-

i I3 R I
Figura 24.13: Tela de entrada do ClustalX.
O passo seguinte é copiar seqiiéncias para a janela do programa

ou carregar os arquivos *.txt (File/Load sequences) e mandar alinhar

(Alignment/Do complete alignment). Veja as Figuras 24.14 a 24.16.

= ClustalX (1.8)

| Fie Ed-w Tree: Colors Quaity Help

wsw ] Font SiZE'.«]"I .'l
Save Sequences as.

LoedProied

Lo Fiote e

Seve Erofled [er

Figura 24.14: Tela de carregar arquivos do ClustalX.
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Figura 24.15: Tela de alinhamento do ClustalX.

i ClustalX (1.8) L -|o] x|
File Edit Alignment Trees Colors Ouality Help

|Mullipla Alignment Mnde;’ FontSize‘]'ll] -rl

- ARBEAAN B EEEREEE. .- - - wEw N W EE & A wwe

1 9111862853 |db G R T THGT = e
9111862851 |db C :

9111862849 |db
gi[11862847|db
3111862845 |db
9111862855 |db
gi[11862857|db
gi|11862859|db

O G D

ruler x a R e 2 [IF e { (i L1t 60
il ) K 2l

No color file found - using defaults

Figura 24.16: Formato de apresentacdo do alinhamento das sequéncias pelo Clustal X.

Pronto! As seqiiéncias estdo alinhadas. Note que os nucleotideos
sdo numerados e que o0 programa mostra um tipo de régua, na parte
inferior, com vales que correspondem as posi¢oes de diferenca de

A . I . . dem 3
sequéncia. Na parte superior da tela, os asteriscos (*) correspondem a

identidade total dos nucleotideos daquela posigio.
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Vales, picos, depressdes e elevacoes. Esses termos referem-se a posicdo em
relacdo a linha base da régua. Se a posicdo esta acima da linha, trata-se de
um pico ou elevagao; se esta abaixo da linha, tem-se um vale ou depressao.
Veja a ilustracdo que se segue:

pico ou elevacdo

vale ou depressdo

ATIVIDADE 3

Alinhe manualmente as seguintes seqtiéncias obtidas para trés organismos:
GATCCTCGGATTGGTCCCGGGACGGCGGGAAACCATCGACCCGGCGTGCCGAG
CTCGGATTGGTCCCGGGACGGCGGGCAACCGCTGACCCGGCGTGCCGAGAAGA
CCTCGGATTGGCCCCGGGATGGTGGGCGACCGCCGACTCGGAGGCCGAGAAGA

RESPOSTA COMENTADA
As sequéncias foram alinhadas com base nas regides conservadas

(invaridveis). Em negrito estdo as regioes varidvers.
GATCCTCGGATTGGTCCCGGGACGGCGGGAAACCATCGACCCGGC
GTGCCGAG—-
—CTCGGATTGGTCCCGGGACGGCGGGCAACCGCTGACCCGGCGT
GCCGAGAAGA
—CCTCGGATTGGECCCGGGATGGTGGGCGACCGCCGACTCGGAG-
GCCGAGAAGA

CEDERJ 101

AULA H MODULO 3



Evolucao | Estudo dirigido: Filogenia Molecular

CONCLUSAO

Esta aula fornece os principios basicos de busca e tratamento de
seqiiéncias de genes e proteinas utilizando ferramentas da internet. Com
esse conhecimento, € possivel obter resultados para uma monografia ou
até mesmo para um artigo cientifico! Ainda sao poucos os profissionais
da area de Bioinformatica, e um dominio das técnicas e da teoria por
tras dessa area habilita o bidlogo a ocupar um espaco vago no mercado
de trabalho. Portanto, se vocé gostou dessa parte do curso, invista em

aprimorar seu conhecimento em cursos de extensao. Boa sorte!

RESUMO

O centro americano de informacdo tecnolégica, NCBI, criou bancos de dados
publicos de sequéncias de DNA, seqiiéncia e estrutura de proteinas. Nesta aula,
aprendemos a acessar sequéncias, a realizar pesquisa de busca de seqUéncias
similares no sitio do NCBI e, ainda, a alinhar seqUiéncias com o programa ClustalX

da internet.
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ATIVIDADES FINAIS

AULA H MODULO 3

1. O que é o NCBI?

RESPOSTA
O National Center for Biotechnology Information (NCBI), localizado nos
Estados Unidos tornou-se a mais importante fonte de referéncia de
informagées em Biologia Molecular. O NCB! possui bancos de dados
publicos de seqiiéncias que podem ser acessados gratuitamente por
qualquer pessoa. Essa instituicdo faz o intercdmbio desses dados
com outros centros internacionais de pesquisa.

2. Como fazer para procurar proteinas homoélogas a amilase em diferentes

organismos? Por exemplo: camundongo, gorila, besouro e caranguejo.

RESPOSTA
Vocé tem duas op¢es bdsicas: 1) procure, entre todas as seqiéncias
pescadas para amilase, alguma que seja originada dos organismos
citados; ou 2) faca a busca no NCBI com duas palavras entre
aspas, por exemplo, para a amilase de camundongo use “amilase
and mouse”.
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3. No alinhamento manual de quatro seqUiéncias, o que devemos fazer nas

posicdes que ndo apresentam correspondéncia?

RESPOSTA
E necessdria a insercdo de lacunas (simbolizadas por ~’) quando
uma seqiiéncia ndo apresenta correspondéncia com outra. Essas
lacunas sd@o consequiéncia de insercées ou delecbes ocorridas de
forma diferenciada em cada molécula.

AUTO-AVALIACAO

Esta aula implica tempo para visitar o pélo e exercitar as buscas na internet. Contudo,
vocé tem toda a liberdade de fazer o minimo exigido pela aula ou investir bastante
e até conseguir gerar um trabalho interessante e original. Portanto, maos a obra!
Ouse nas suas buscas, trabalhe com genes e organismos que sejam do seu interesse.
Pode ser uma enzima que cause uma deficiéncia metabdlica, como a lactase (enzima
necessaria a digestdo de produtos derivados do leite), ou a queratina, que é um

componente do seu cabelo e da carapaca de alguns invertebrados.

INFORMACOES SOBRE A PROXIMA AULA

Na proxima aula, vocé vai estudar a evolucdo humana sob um enfoque molecular.
Vai descobrir quais foram as contribuicdes da Biologia Molecular para o estudo da
evolucdo humana e acompanhar os estudos de filogenias e rotas de colonizacdo

dos continentes, fundamentos em polimorfismos genéticos.
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Evolucdo humana, uma
abordagem molecular

Meta da aula

Apresentar a aplicacdo de marcadores
moleculares e estudos filogenéticos na
compreensao do processo de evolugao

do homem na Terra.

Esperamos que, apés o estudo do contetido desta
aula, voceé seja capaz de:

e Listar as contribuicdes da Biologia Molecular
para o estudo da evolugdo humana.

e Dar exemplos de filogenias e rotas de
colonizacao dos continentes baseadas em
polimorfismos genéticos.

e Apresentar a composicao atual da populacao
brasileira, fruto da miscigenacao de trés etnias.

Pré-requisitos

Para acompanhar esta aula, é
importante que vocé tenha claro

o conceito de Filogenia Molecular
apresentado na Aula 23 desta disciplina
e que reveja as aulas Mamiferos I, os
hominideos; Evolucdo Humana l e Il
Aulas 30, 31 e 32, disciplina
Diversidade dos Seres Vivos.
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INTRODUCAO

106 CEDERJ

A existéncia de variagao genética entre populacdes humanas é conhecida e foi
demonstrada pela primeira vez para os genes que determinam o sistema de
grupos sangtiineos humanos ABO em 1919. Logo em seguida, a identificacao
de marcadores protéicos de outros grupos sanglineos, tais como os sistemas
MNSs e Rh, expandiram o repertério dos marcadores polimérficos que podiam
ser analisados utilizando-se anticorpos.

Mostrou-se que era possivel reconstruir o processo evolutivo por meio da
andlise de gendtipos de locos multiplos em uma populacdo e sua heranca
dentro das familias.

Os métodos imunolégicos permaneceram como a Unica técnica com resultados
satisfatdrios no estudo da variacdo genética até a introducao da eletroforese
para separar formas mutantes de proteinas, em 1949.

Tornou-se ébvio que a variacdo genética ndo era um evento raro, mas, ao
contrdrio, quase todas as proteinas (e, conseqlientemente, os genes que as
codificam) tinham variantes genéticas. Essas variantes tornaram-se marcadores
extremamente Uteis no estudo de populagdes.

As técnicas de manipulacao de DNA, tais como analise de restricao, amplificacdo
de regides polimorficas por PCR e seqlienciamento de nucleotideos, geraram
incontaveis novos marcadores e abriram caminho para a utilizacdo da variacao
gendmica no estudo da evolucdo humana.

Nesta aula, vocé vai ser apresentado a estudos filogenéticos com humanos,
baseados em marcadores moleculares, e vai acompanhar como esses estudos
revelaram a expansdo da espécie Homo sapiens desde sua origem na Africa

até todos os continentes e 0 nosso pais, o Brasil.

EVENTOS EVOLUTIVOS QUE AFETAM A VARIACAO
GENOMICA

As frequiéncias alélicas alteram-se nas populagdes devido a agio
das forgas evolutivas em separado ou em conjunto. As forcas mais
atuantes, sele¢io natural e deriva génica, podem levar a eliminagao
(perda) ou fixagdo de um determinado alelo (relembre as aulas de Deriva
e Selecio, Médulo 2). Entretanto, para a maioria dos genes, é muito
dificil determinar o agente e o tipo de forca atuante.

Na evolugdo humana, uma for¢a de considerdvel importincia
¢ a migracdo; esta pode afetar profundamente a variacido genomica

dentro de uma populagdo. A maioria das populagoes sao relativamente



isoladas, embora ocorram trocas raras de parceiros entre grupos. Assim,
a média de um imigrante por geragdo em uma populacdo é suficiente
para evitar os danos da deriva génica, como a fixa¢do de alelos (em um
locos com dois alelos, fixar um deles — freqiiéncia igual a um — significa
perder o outro. Em outras palavras, fixa¢do de alelos implica perda de
variabilidade genética).

Algumas vezes, uma populacdo inteira (ou uma fragio desta)
migra e se estabelece em outro local distante geograficamente do ponto
de origem. Caso o grupo migrante seja inicialmente pequeno, mas se
expanda posteriormente, as freqiiéncias dos alelos entre os fundadores
da nova populacdo vao diferir das frequiéncias da populagio original e
também da nova populacdo fundada apds sua expansio; isto tudo ocorre
apenas devido ao processo de amostragem (que é ao acaso, em relagdo
aos alelos). Nessa situa¢do, a migracdo em grupo tem um efeito que é
oposto ao da migra¢do de um individuo entre populag¢des vizinhas: cria
mais chances para a deriva e, portanto, para a divergéncia. O efeito final
serd a variagao na freqiiéncia alélica entre grupos.

Talvez essa seja a explica¢do para a enorme diversidade genética
dentro da nossa espécie, o Homo sapiens. Vocé ja viu, no curso de
Biologia, como ocorreram as sucessdes de prevaléncia dos hominideos
no nosso planeta (reveja a Figura 30.4, Diversidade dos Seres Vivos).
Na Aula 32, também da disciplina Diversidade dos Seres Vivos, foram
apresentadas trés hipOteses para a dispersdo, partindo do continente
africano, do Homo erectus e do Homo sapiens ao redor do mundo.
Todas as trés hipoteses apresentam a migracdo como uma das principais
forcas da evolugio humana.

Acredita-se que a migracdo do homem moderno, Homo sapiens,
tenha tido inicio no leste da Africa. A partir desta regido, ocorreu uma
radiacdo para o resto da Africa cerca de 100 milhdes de anos atris,
seguida de uma expansio das populacdes para a Asia, provavelmente
através de duas rotas (rotas sul e norte), datando entre 60 e 40 milhoes

de anos atrds; e desta para a Oceania, Europa e América, nesta ordem.
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Reveja as Aulas 30, 31 e 32, dadisciplina Diversidade dos Seres Vivos, nas quais
vimos a origem, na Africa, de todos os antepassados e do homem moderno.

Figura 25.1: Mapa da migracdo do homem moderno, Homo sapiens.

ATIVIDADE 1

O que aconteceu com o Homo erectus? Qual teoria é a mais aceita para
seu desaparecimento?

RESPOSTA
Acredita-se que tenha ocorrido a convivéncia das duas espécies de
Homo nos mesmos locais e épocas. Contudo, apesar de possiveis
miscigenacdes entre as duas espécies, o Homo sapiens sobrepujou
o H. erectus, provavelmente devido & capacidade do primeiro em
articular uma linguagem complexa e de maior raciocinio.
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INTERPRETANDO A HISTORIA EVOLUTIVA

Como os pesquisadores podem estimar a dire¢do e a data dos
eventos migratorios humanos? Afinal, sabemos que o registro féssil
¢ incompleto e que a linguagem escrita é muito recente (os primeiros
registros datam entre seis mil e quatro mil anos).

A resposta é que a histéria da diferenciagio das populacdes
humanas foi inferida de 4rvores filogenéticas construidas com dados
genéticos (moleculares).

Existem duas estratégias que a genética molecular pode usar para
responder a perguntas sobre a evolu¢io humana: resgatar DNA humano
de mtimias e ossadas arqueoldgicas para reconstruir a estrutura genética
de populagdes do passado ou estudar populagdes atuais para deduzir
inferéncias histéricas.

A arqueologia molecular tem progredido muito. Por exemplo,
estudos em ossadas de 24 mil anos mostraram que o homem de
Neanderthal nio foi antepassado do homem moderno. Entretanto, sdo
poucos os casos de fésseis conservados o suficiente para que as analises
de DNA apresentem resultados confidveis. A molécula de DNA sofre
diversos tipos de degradac¢do; é “quebrada”, ao longo do tempo, em
pedacos cada vez menores. Apenas fésseis preservados em resina (como
por exemplo o mosquito preservado em dmbar que deu origem ao
Parque dos Dinossauros, Jurassic Park), desidratados (como as mimias)
ou congelados (como Otzi, o pequeno cagador encontrado nos Alpes

austriacos) fornecem DNA de melhor qualidade.

Figura 25.2: Exemplo de mumia desidratada de indio da América do Sul.
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Assim, estudos genéticos de populagdes atuais utilizando os
polimorfismos de DNA (regides do genoma humano em que hé diferencas
entre individuos normais) sio mais confidveis cientificamente. Essa é
a mesma técnica adotada em testes de determinacio de paternidade,

criminalistica molecular (forense) e mapeamento de genes.

MARCADORES GENETICOS NA RECONSTRUCAO DA
HISTORIA DAS POPULACOES HUMANAS

A existéncia de diferentes tipos de polimorfismo de DNA,
classificados de acordo com sua natureza molecular e localizagio no
genoma, possibilita diversos estudos em humanos. Os polimorfismos
em Cromossomos nao-sexuais ou autossomos sao 6timos marcadores
de individualidade. Como todos temos duas copias de cada autossomo,
e as cOpias de cada par trocam genes (recombinam-se) a cada geracio,
as combinagdes sdo inumeraveis, impedindo que duas pessoas tenham
0 mesmo genoma. Entretanto, apesar de esses tipos de polimorfismo
serem muito eficientes na distin¢io entre dois individuos, a maioria é
incapaz de distinguir a etnia ou de permitir inferéncias a respeito das
caracteristicas fisicas dos mesmos, devido a estarem presentes na maioria
das popula¢oes humanas.

O tipo de variagdio mais comum encontrado ao longo do genoma
humano é aquele que se refere a alteragdo de um tnico nucleotideo (do inglés
Single Nucleotide Polymorphisms-SNPs; este tipo de mutagdo chama-se
pontual), sendo o restante atribuido a inser¢oes ou deleces de um ou mais
nucleotideos, a polimorfismos repetitivos de tamanho (mini e microssatélites,
sequiéncias de dois ou mais nucleotideos repetidas dezenas de vezes) ou
rearranjos génicos (lembra-se das alteragdes cromossdmicas estruturais —

translocagdes, isocromossomos etc?). Veja alguns exemplos na Figura 25.3.

Polimorfismo Polimorfismo Polimorfismo indel

. . n&o-sindnimo sinénimo (insercao ou delecao)
Polimorfismo de
nucleotideo simples CCU Pro CCU Pro CCGAATG
(SNP) GCU Ala CCC Pro «c TG
A
regido 5 regiao 3

regiao 5

Promotor
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intron Fim nao-traduzida

nado-traduzida ATG

regiao 3

POIBIODE

Transcrito

Figura 25.3: Tipos de polimorfismos de DNA em nivel de pares de bases
individuais.



Apesar do eficiente sistema de mecanismos de reparo do DNA,
mutacdes nucleotidicas podem criar variacGes neutras normais ou alelos
doentes nos seres humanos. Estima-se que, em média, dois individuos
diferem entre si cerca de 1 a cada 2.000 nucleotideos, o que nos
permite inferir que dois genomas dipl6ides contendo aproximadamente
3,2 bilhoes de pares de bases podem alcancgar cerca de trés milhoes de
diferencas de bases. Esta variabilidade é ressaltada por fatores genomicos
(recombinagio e taxa de mutacdo), populacionais (migracdo e variacoes

no tamanho da populagio) e por sele¢do natural.

ATIVIDADE 2

Qual a principal diferenca entre o DNA extraido de uma amostra fresca
(sangue, por exemplo) e o de uma amostra de tecido mumificado?

RESPOSTA
O DNA extraido de tecidos mal preservados sofre degradacédo, sendo
fragmentado em vdrios tamanhos. Essa degradacdo impede o uso
dessas amostras para diversas técnicas de gera¢do de marcadores
moleculares.

Porém, existem polimorfismos raros, evolutivamente recentes,
que podem estar presentes em uma populacdo e ausentes em outra. Estes
marcadores foram denominados “privados”. Atualmente, sio considerados
como marcadores ‘populacio-especificos’ aqueles que possuem diferencial
de freqiiéncias alélicas acima de 45 %, sendo, na sua maioria, polimorfis-
mos que distinguem a populagdo africana das demais (euroasidticas). Essas
diferencas de freqiiéncia sdo mantidas, principalmente, por fatores seletivos
que atuam diferentemente nas populacoes.

Nos ultimos vinte anos, o numero de polimorfismos populagio-
especificos tem crescido substancialmente, sendo util em estudos de

Antropologia Forense (por meio da analise de DNA foi possivel deduzir o
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tipo de atividade, estagio de desenvovimento cultural e outros detalhes de
hominideos da época da mumia de Otzi, que estudamos anteriormente),
Epidemiologia e Genética de Popula¢oes. Outra grande aplicacdo desses
marcadores é no estudo de populacoes hibridas, permitindo a estimativa de
seu grau de mistura, e na utilizacdo destas em estudos de mapeamento de
locos de doengas complexas por desequilibrio de ligagio.

Desde 1990, um esforco muito grande tem sido destinado
a pesquisas que envolvem a busca de marcadores moleculares que
sejam, sobretudo, especificos para cada um dos diversos grupos étnicos
que compdem a espécie humana. Os principais seriam os africanos,
europeus, asidticos e amerindios (indios americanos). Esses estudos
encontraram seus maiores avancos na andlise de segmentos genomicos
que apresentam baixos niveis (ou completa auséncia) de recombinacdo,
como algumas regides do cromossomo X e Y e o DNA mitocondrial
(DNAmit) humano.

O DNAmit (DNA presente nas mitocdndrias, organelas celulares)
e 0 cromossomo Y (cromossomo sexual presente apenas em homens)
possuem transmissdo uniparental, sendo o DNAmit transmitido
maternalmente e 0 cromossomo Y, paternalmente. Com exce¢do da regido
pseudo-autossémica do cromossomo Y, estes dois sistemas sdo hapléides
e estao livres de recombinacdo. A auséncia de recombinacdo faz com que
seus marcadores sejam transmitidos em blocos de genes, denominados
haplétipos. Estes blocos permanecem inalterados em matrilinhagens e
patrilinhagens até que ocorra uma mutagdo. As mutagdes ocorridas
durante a evolugdo humana geram variac¢des (polimorfismos) entre os
haplétipos, que servem como marcadores de linhagem, importantes
instrumentos para estudos de filogeografia (CAVALLI-SFORZA;
FELDMAN, 2003), dando embasamento cientifico aos estudos da

formagio e evolucao das diversas populagdes humanas.
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Figura 25.4: Padrdo de heranca matrilinear do genoma mitocondrial. O DNA mito-
condrial é transmitido através do évulo materno para filhos e filhas.

‘ —— cromossomo Y

Patrilinhagem

Figura 25.5: Padrdo de heranca patrilinear do cromossomo Y. O cromossomo Y é
transmitido por meio do espermatozoéide paterno apenas para filhos homens.
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Entretanto, o que os marcadores de linhagem nos informam é uma

parcela muito pequena da contribui¢do genética dos antepassados de um

individuo que recebeu genes de quatro avos, oito bisavos, 16 trisavos,

32 tetravods e assim por diante (ver Figura 25.6). O estudo do haplétipo

do cromossomo Y informa apenas sobre um desses antepassados do

sexo masculino e 0 DNAmit sobre apenas uma antepassada do sexo

feminino. A associa¢do de estudos de haplétipos de DNAmit e do

cromossomo Y (marcadores de linhagem) com estudos de marcadores

autossOmicos é de grande importancia, permitindo uma andlise mais

precisa dos padrdes demograficos das populacdes e da caracterizacdao

da verdadeira genealogia de um individuo.
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Figura 25.6: Os marcadores de linhagem (o cromossomo Y —em cor sélida, e o DNA
mitocondrial - em cor com preenchimento) fornecem uma fragdo muito pequena
da informacdo genética de nossa genealogia, sendo analisado apenas um individuo
de cada geracéo.



ATIVIDADE 3

Um casal, Maria e Jodo, teve cinco filhos: Ana, Manoel, José, Carolina e
Pedro. Considere que Maria possui um polimorfismo raro em seu DNA
mitocondrial, o mesmo acontecendo com Jodo no cromossomo Y. Se cada
filho do casal tem quatro netos, dois de cada sexo, quais netos herdaram
os polimorfismos de Maria e de Jodo?

AULA ﬁ MODULO 3

RESPOSTA COMENTADA
Os netos e netas filhos de filhas de Ana e Carolina herdardo o
polimorfismo raro do DNAmit de Maria. Os netos dos trés filhos de
Maria vdo receber DNAmit de suas mdes, que ndo sdo da familia
(ndo herdaram o sangue de Maria). S6 os netos filhos de filhos
homens de Manoel, José e Pedro herdardo o polimorfismo raro do
cromossomo Y do pai (Jodo). No total: cinco bisnetas e trés bisnetos
de Maria e Jodo herdardo os polimorfismos. Na ilustragdo a sequir
estdo representados os filhos, netos e bisnetos de Maria e Jodo e
os tipos de moléculas herdadas, circulos representando o DNAmit
e Y representando o cromossomo Y.

(0]
Y DNAmit
. Joao Y
Filhos cromossomo y
Ana Carolina Pedro |
Netos

Bisnetos %
© 9] ( ) O MO

TEMPO DE COALESCENCIA E GENEALOGIA DE GENES

Considere as seqiiéncias de DNA de duas copias de um mesmo
gene. Eles podem ser dois alelos de uma tnica popula¢do ou de duas

espécies aparentadas. Imagine que nao houve recombina¢io e que
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as mutacoes foram neutras. Este seria o caso, se o DNA fosse de
mitocondrias, cromossomo Y ou haploéides assexuados e se mutagdes
nio produzissem alteragdes das funcdes protéicas. Tais modificagdes
seriam neutras.

As duas copias do gene diferem em diversos sitios neutros. Em
algum momento, no passado, quando ambas as copias do gene derivaram
de um ancestral comum, ndo havia diferencas entre elas. Quanto tempo
levou para que as diferengas fossem acumuladas? Para realizar tal
cédlculo, precisamos admitir uma taxa de muta¢do constante, mas nao
precisamos criar suposi¢des acerca do tamanho populacional ou sobre
selecdao de algum loco, pois mutaches neutras se acumulam em genes a
taxas que ndo dependem desses fatores. Outras importantes propriedades
genéticas da populagio dependem do seu tamanho e da sele¢do; estas
incluem o nimero de mutagdes que serio fixadas em toda a populacdo e
a quantidade de polimorfismo que existe em um dado momento. Mas o
numero de mutacdes que foram fixadas ao longo de uma tinica linhagem
desde o ancestral comum depende somente da taxa de mutacio e do
tempo passado (HUDSON, 1990).

Taxas de mutacdo para nucleotideos simples sdo de cerca de 10® a
107 por organismo por geracao. Com esta informagao, podemos utilizar a
teoria neutra da evolugdo para estimar, com algum erro, ha quanto tempo
existiu o ancestral comum. O tamanho do erro depende do tamanho das
sequiéncias de DNA e do nimero de mutacoes detectadas nas mesmas.
Construimos a arvore a partir das pontas dos ramos no presente; entao,
voltamos no tempo, calculando quando os ramos coalescem em um
ancestral comum. As drvores resultantes ndo sdo filogenias de espécies,
mas genealogias de genes; o processo é chamado de coalescéncia, pois
os calculos fornecem a idade na qual as diferencas coalescem em uma

mesma seqiiéncia ancestral.

Reveja o conceito da Teoria da Coalescéncia na Aula 23 desta disciplina.
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Figura 25.7: A anélise de coalescéncia procura tragar linhagens regressivas até que
elas coalescam em um Unico individuo. O exemplo mostra heranca uniparental que
pode ser tragada usando marcadores de linhagem (DNAmit ou cromossomo Y).
Todas as populag¢des existentes no presente podem ser tracadas regressivamente
até um unico individuo 1. Muitos outros individuos podiam estar vivendo na mesma
época que 1, mas nenhum destes transmitiu seu DNA a geracdo presente. Usando
este tipo de abordagem com haplétipos de DNAmit ou marcadores do cromossomo
Y, estima-se que o ancestral comum a todos os seres humanos existiu ha cerca de
200 mil anos.

Uma vez que uma genealogia confidvel é obtida, o ntimero de
mutag¢oes separando o ancestral molecular de seus descendentes, junto a
suposi¢ao de um relégio molecular, pode ser utilizado para datar quando
existiu tal ancestral. Genealogias confidveis nos permitem comparar
polimorfismos novos e antigos. A idade dos polimorfismos dos genes
pode ser tanto maior quanto menor for a idade do ancestral comum a

duas espécies.

POLIMORFISMOS DO DNAMIT

Vamos ver com mais detalhes as variacées dos marcadores de
linhagens.

A heterogeneidade do DNAmit vem sendo caracterizada em
praticamente todas as populagdes humanas. Foi demonstrado que
esse pequeno segmento do genoma humano é capaz de apresentar
polimorfismos ou mutagdes que estdo relacionados a origem
etnogeografica dos individuos. Isso se deu gracas as suas caracteristicas
peculiares, como a heranca exclusivamente materna associada a uma

alta taxa de mutacgao.
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A mitocondria é uma organela citoplasmatica relacionada com a producio
da maior parte da energia nas células ndo-fotossintetizantes, € possui seu proprio
genoma. As células humanas contém algumas centenas de mitocondrias que
se autoduplicam e, durante a divisao mitdtica, segregam-se ao acaso entre as
células-filhas. Cada mitocondria apresenta até dez copias de um cromossomo

circular, o cromossomo mitocondrial.

Reveja as informagdes sobre as mitocéndrias, que vocé ja estudou neste curso
de Biologia. Especialmente, releia as aulas correspondentes das disciplinas de
Biologia Celular e Bioquimica.

Com 16.569 pares de bases, 0 DNA mitocondrial humano foi
o primeiro genoma mitocondrial a ser seqiienciado na sua totalidade e
interpretado em relacdo ao seu contetido génico. Seus genes nio possuem
introns e apresentam pouco espaco intergénico. Sao 37 genes, que codificam
2 RNA ribossémicos, 22 RNA transportadores e 13 polipeptideos
envolvidos no processo de fosforilagao oxidativa (ver Figura 25.8).

O DNAmit humano possui duas regides com caracteristicas
evolutivas diferentes. A taxa de evolu¢io da regido codificadora do DNAmit
humano é cerca de 10 a 12 vezes maior que a observada em genes nucleares
de fun¢io homologa. A regido-controle ou alca D, localizada entre os
genes dos RNAt para os aminodacidos prolina (RNAt™™) e fenilalanina
(RNACt™), tem demonstrado ser ainda menos conservada, apresentando
uma variabilidade nucleotidica 3 a 5 vezes maior que as outras partes
da molécula. Essa alta variabilidade se concentra nas adjacéncias das
extremidades 5’e 3’ da al¢a D, denominadas Segmentos Hipervaridveis I

e II, sendo a regido central mais conservada.
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Figura 25.8: Mapa estrutural do genoma mitocondrial humano. A transcricao da fita
pesada (H) origina-se a partir de dois promotores, agrupados como PH, localizados
na regido da alca D (também chamada de regido-controle do DNA mitocondrial).
A transcricdo a partir desses promotores ocorre no sentido horario; a transcri¢do a
partir do promotor PL da fita leve (L) ocorre no sentido anti-horario. 1/16569 define
o primeiro e o Ultimo nucleotideo da fita leve. Cerca de 90% da sequéncia do DNA-
mit humano séo transcritos em algum produto génico, estando, em sua maioria,
relacionados com a sintese de componentes cataliticos da fosforilacdo oxidativa. A
alca D é delimitada pelos genes dos RNAt para os aminoacidos prolina (RNAt™™) e
fenilalanina (RNAt™e), entre os nucleotideos 16023 e 577. ATPase 6, ATPase 8, CO1
a CO3 (trés subunidades da citocromo c oxidase), ND4L e ND1 a ND6 (sete subuni-
dades da NADH-desidrogenase) e CYB (citocromo b) sdo os 13 genes codificadores
de polipeptideos. HVI e HVII sdo os segmentos hipervariaveis | e Il da al¢a D, sendo
Csua regido central mais conservada.

Os principais fatores envolvidos na geragao da diversidade genética
do DNAmit parecem ser sua localizagio na matriz mitocondrial em contato
com a membrana mitocondrial interna, o local dos processos de transferéncia
de elétrons da cadeia respiratoria (estaria exposto constantemente ao
elevado fluxo de agentes mutagénicos do tipo radicais livres, resultantes
do metabolismo incompleto do oxigénio) e a auséncia de prote¢io por
proteinas do tipo histonas, que torna o DNAmit mais susceptivel ao
“estresse oxidativo”, o que ndo ocorre com o DNA nuclear.

Uma quantidade exorbitante de estudos sobre a variabilidade do
DNAmit foi publicada na década passada. Entretanto, pouca ateng¢do
foi centrada na tentativa de se entender como essas propriedades foram
adquiridas e mantidas. A extensdo da nossa ignorancia foi revelada

quando o dogma da heranga estritamente materna do DNAmit foi
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questionada em estudos da heranga mitocondrial em camundongos e
Drosophila. Os trabalhos, baseados na geragdo de hibridos interespecificos
envolvendo retrocruzamentos, demonstraram um acimulo de baixos
niveis de DNAmit paterno, da ordem de 0,001% a cada geragio. Esta
pequena contribui¢ao paterna mostrou-se consistente com a quantidade
relativa de DNAmit materno e paterno no zigoto, imediatamente ap0ds a
fertilizagao. Entretanto, como esses estudos basearam-se em cruzamentos
interespecificos, uma explicagdo seria a existéncia de um mecanismo
espécie-especifico, de reconhecimento seletivo, que destruiria 0 DNAmit
paterno e que estaria alterado em hibridos interespecificos. Essa teoria
recebeu suporte com uma série de experimentos nos quais se conseguiu
demonstrar que, em cruzamentos intraespecificos, praticamente todas as
mitocondrias do gameta masculino desaparecem quase imediatamente
ap6s a fertilizagdo, garantindo a fidelidade da heranga exclusivamente
materna. A heranca biparental permitiria processos de recombinacdo
entre os dois genomas mitocondriais, o que teria grande impacto na

maneira de se interpretar os padroes de variabilidade do DNAmit.

O DNA MITOCONDRIAL COMO IMPORTANTE ALIADO NA
RECONSTITUICAO DA HISTORIA EVOLUTIVA HUMANA

Duas metodologias principais tém sido utilizadas para se avaliar
direta ou indiretamente as varia¢des da seqiiéncia do DNA mitocondrial
humano. Estas técnicas consistem no seqiilenciamento das por¢des mais
varidveis da molécula de DNAmit, os segmentos hipervaridveis I e IT da
regido-controle, e analises de RFLP (do inglés Restriction Fragment Length
Polymorphism) de toda a molécula.

Apos estabelecer a natureza e a prevaléncia das mutagdes em
cada populagio humana, andlises filogenéticas permitiram a defini¢ao
de conjuntos de haplétipos de DNAmit denominados haplogrupos de
DNAmit, que sdo utilizados como marcadores genéticos na identificagao
da origem etnogeografica de cada individuo.

O melhor exemplo de reconstru¢ao da evolugio a partir do DNA
mitocondrial foi dado, em 1987, pelo grupo de Allan Wilson, na Universidade
da Califérnia. Eles estudaram RFLPs no DNA mitocondrial de 147 individuos
de varias origens geograficas e elaboraram uma arvore filogenética, a qual

apontava apenas um ancestral comum: 0 DNA mitocondrial de uma mulher



que teria vivido na Africa h cerca de 200 mil anos. Embora a metodologia
estatistica desse estudo tenha sido posteriormente criticada e a estimativa
de idade reduzida para aproximadamente 150 mil anos, a hipétese do
surgimento do homem moderno foi corroborada por diversos outros estudos,
que caracterizando padroes de DNAmit em todas as populagdes humanas
demonstraram que toda a sua variabilidade teria sido originada na Africa, a
partir de uma tnica linhagem mitocondrial ancestral. Ha aproximadamente
80-50 mil anos teriam iniciado as ondas migratorias das populacoes ancestrais
e a colonizagdo de todos os outros continentes. Esta hipitese é comumente
conhecida como “Eva mitocondrial”.

As linhagens de DNA mitocondrial de todo o mundo dividem-se
em trés grandes conjuntos, os super-haplogrupos L1, L2 e L3. Os dois
primeiros sdo especificamente africanos, enquanto o ultimo ocorre em
todos os continentes, mas pode ser dividido em haplogrupos tipicos de
populagdes africanas, européias, asidticas e amerindias.

A variabilidade de DNAmit nas populacdes asiiticas e nativo-
americanas vem sendo extensivamente estudada. Estes estudos tém
fornecido informacdes importantes sobre o povoamento das Américas.
Acredita-se atualmente que a migra¢iao de populagdes asidticas através
do estreito de Bering durante a dltima era Glacial (cerca de 10-30 mil
anos atrds) teria permitido o povoamento inicial das Américas. Os
haplogrupos A, B, C e D, todos pertencentes ao super-haplogrupo L3,
foram predominantemente encontrados nas tribos indigenas americanas
ja analisadas, o que suporta a hipdtese de que as linhagens ancestrais

destes haplogrupos deram origem a mais de 95% de todos os DNAmit

nativo-americanos.

ATIVIDADE 4

Que tal tentar obter mais informacdes sobre a “Eva mitocondrial”, esta

‘ fémea que teria originado todos os haplogrupos de DNAmit dos humanos

ou reportagens.

COMENTARIO

Esta atividade ndo tem resposta e deve ser realizada no pélo.

modernos? Utilize sistemas de busca da internet para encontrar artigos
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POLIMORFISMOS DO CROMOSSOMO Y

O cromossomo Y humano tem trés partes distintas (Figura 25.9):
duas pequenas regides, nas extremidades dos dois bracos, chamadas
regides pseudautossdmicas e que apresentam homologia (mesmos genes
na mesma seqiiéncia) com o cromossomo X; € uma outra parte, que
representa mais de 90% do cromossomo, é exclusiva do Y e nio sofre
recombinagio. Os grupos de genes (haplotipos) sio transmitidos de forma
inalterada de pai para filho por geracoes e geragdes.

=P Regido pseudo-autossdmica

Regido Y especifica

'-‘ = Regido pseudo-autossdmica

Figura 25.9: Principais locos do cromossomo Y.

Para identificar os diferentes haplétipos, é necessirio estudar
polimorfismos de DNA no cromossomo Y e considerar que esses podem
possuir velocidades evolutivas diferentes.

Os polimorfismos de evolucio lenta, ou UEPs (do inglés Unique
Event Polymorphisms), indicam eventos mutacionais tnicos e podem
ser de dois tipos: os que resultam da mudanca de um s6 nucleotideo da
sequiéncia do DNA (SNPs); e os decorrentes da inser¢io de uma seqiiéncia
curta de nucleotideos, um retroposon, em uma determinada posi¢do no
cromossomo. A identificagio desses polimorfismos é muito util para a
reconstru¢ao da historia de migracoes em populagdes humanas.

Um exemplo foi a comprovagdao de que a maioria dos indigenas
das Américas descende de populacdes da drea central da Sibéria, na Asia
(SANTOS et al., 1999). O estudo de polimorfismos do cromossomo
Y de amerindios de 18 tribos, da Argentina até os Estados Unidos,
permitiu identificar apenas um haplotipo na grande maioria deles. Esses
dados reforcaram a nog¢do de que os amerindios das trés Américas sido
provenientes da migragio de uma unica populagio asidtica na qual esse

haplétipo era o mais freqiiente (o “haplétipo fundador”).



Seria possivel usar esse haplotipo para encontrar a populagdo
asiatica de onde ele veio? Santos e colaboradores (1999) realizaram estudos
genéticos em DNA de centenas de homens de indmeras populagdes de todo
o mundo, com énfase especial em populacoes da Sibéria e da Mongolia,
usando 30 UEPS do cromossomo Y humano. Estes autores descobriram
que duas populacoes que habitam em regides adjacentes na Sibéria Central
eram mais similares aos amerindios: os Ketis (da bacia do rio Yenissey)
e os Altais (das montanhas Altai). Tais dados apontam para essa regido

siberiana como o ber¢o mais provavel dos amerindios.
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Figura 25.10: Genealogia baseada em marcadores no cromossomo Y. Em cada gera-
¢do, alguns cromossomos Y sdo transmitidos para os filhos e outros sdo perdidos,
o que significa que, apds grande nimero de gerag¢des, todos os cromossomos Y
sobreviventes provavelmente serdo descendentes de um Unico ancestral.

Os estudos filogeograficos que usam o cromossomo Y baseiam-se
na teoria de que os haplétipos existentes hoje derivam de um haplétipo
ancestral que estaria presente entre os primeiros Homo sapiens e que
sdo, ainda hoje, encontrados em bosquimanos Kung, que vivem no sul da
Africa. A medida que os homens migraram para novas regides, o conjunto
inicial de genes foi sendo alterado por mutagdes, 0 que gerou novos
haplétipos, cada um comportando-se como uma linhagem evolutiva
independente. Em geral, quanto mais antigo o haplétipo, maior sua

distribui¢do geografica.
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ATIVIDADE 5

Uma das mais importantes revistas de divulgacdo de pesquisas cientificas é
a Nature. No ano de 2003, esta revista teve varios artigos do volume 423 (19
de junho) dedicados as novissimas descobertas sobre os genes e o papel
do cromossomo Y na evolucdo do homem. Realize uma busca na internet e
procure reportagens em portugués sobre essas descobertas.

COMENTARIO
Esta atividade deve ser realizada no pdlo. Uma dica é o sitio http:
//uvnt.universidadevirtual.br/ciencias/genetica/cromossomoy.htm.

A COLONIZACAO PRE-HISTORICA DO CONTINENTE
AMERICANO

Sabe-se que entre 35 mil e 12 mil anos atras, periodos de glaciagiao
teriam feito o mar descer cerca de cinqiienta metros do nivel atual. A faixa
de terra chamada Beringia teria, assim, aflorado em varios momentos
desse periodo, permitindo a passagem a pé da Asia para a América. Em
outros momentos, como no intervalo entre 15 mil e 19 mil anos atris,
o0 excesso de frio teria provocado a jungio de geleiras ao norte da América
do Norte, impedindo novamente a passagem de andarilhos. Nos altimos
12 mil anos, uma temperatura mais amena teria interposto o mar entre
os dois continentes. Em vista disso, é tradicionalmente aceita a hipotese
de migracdes terrestres vindas do nordeste da Asia, espalhando-se de

norte a sul pelo continente americano.

ALASCA

Figura 25.11: Beringia, faixa de terra conectando as regides que hoje conhecemos
como Russia e Alasca.



Ha consideravel controvérsia sobre as datas e o nimero de ondas
migratdrias para o povoamento das Américas. Pesquisadores defendem
a ocorréncia de uma, duas, trés e até mesmo quatro ondas migratérias
distintas. O modelo mais aceito atualmente defende a existéncia de trés
ondas. Uma primeira, que teria ocorrido hd 12 mil anos, composta por
elementos mongoldides, ancestrais da maior parte dos americanos nativos
atuais, tanto da América do Norte quanto das Américas Central e do Sul.
Uma segunda onda migratéria, que teria ocorrido ha oito mil anos, teria
sido representada pelos Na-Dene, e teria originado um grupo de populacoes
nativas atuais restrito a costa noroeste dos Estados Unidos (formado pelos
navajos, apaches, dentre outros). Por fim, uma terceira onda migratoria
teria ocorrido entre quatro e seis mil anos, representada pelos esquimos-
aleutas, e teria originado os atuais habitantes das regides periarticas.

No Brasil, os sitios arqueoldgicos da regido de Lagoa Santa
(municipio de Santana do Riacho, MG), onde foram encontrados restos
humanos do que se convencionou chamar de "Homem de Lagoa Santa",
tém despertado grande interesse na comunidade cientifica. Estudos
morfométricos e craniométricos realizados nesses espécimes indicaram
uma origem diferente daquela sugerida para as demais populag¢des nativo-
americanas. O Homem de Lagoa Santa parece ndo ter compartilhado
o padrio “mongol6ide” de formato craniano, caracteristico das
demais popula¢des amerindias, apresentando maior semelhanga as
caracteristicas negroides encontradas em populacoes ancestrais do sul da
Asia e da Australia. Assim, o bioantropélogo Walter Neves, do Instituto
de Biociéncias da Universidade de Sdo Paulo, e seus colaboradores sugerem
a ocorréncia de uma onda migratéria “extra”, anterior, responsavel pela
origem das populacbes pré-historicas de Lagoa Santa, perfazendo um
total de quatro ondas.

N3o se sabe o grau de inter-relagio do “Povo de Lagoa Santa” com
os demais amerindios, tampouco se pode afirmar que esta inter-relacao
tenha ocorrido ou ndo. Uma vez que a forma mongoléide é predominante
em todo o continente, inclusive entre os achados arqueolégicos mais
recentes (a partir de oito mil anos), acredita-se que essa populagdo tenha
sido extinta. Por outro lado, outros autores sugerem que tribos indigenas
mais recentes, como os botocudos do planalto brasileiro, pudessem

representar os descendentes atuais do “Homem de Lagoa Santa”.
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Acredita-se que, ao final do século XV, a populag¢do nativa
na América Latina poderia perfazer um total de 35 milhdes, sendo
aproximadamente 2,4 milhdes no territorio brasileiro. Entretanto, esses
nuimeros sio alvo de grande controvérsia. O que se sabe é que a maioria
das vdrias etnias se localizava na regido da Amazoénia, Brasil Central e
costa nordeste.

Os primeiros homens brancos a ficarem no Brasil foram quatro
integrantes da frota de Cabral, € a eles seguiram, no periodo de 1501-1532,
outros tantos “habitadores”, em sua maioria degredados, desertores ou
ndufragos. A partir do ano de 1532, novas levas de portugueses comegaram
a entrar macicamente no Brasil, intensificando a ocupagao, exploracio e
colonizagio do Brasil e, para tal, foram imprescindiveis as aliangas entre
os nativos (conhecedores da terra, do que plantar e quando colher) e os
visitantes, que precisavam sobreviver a um ambiente novo, indspito e
tropical, para explorar suas riquezas.

Os primeiros brasileiros nasceram filhos de pai europeu e mae amerin-
dia (o modelo di-hibrido). Este processo de miscigenacio era intensificado
pela imigra¢do insignificante de mulheres portuguesas, além do costume
vigente entre as tribos indigenas de oferecerem mulheres aos visitantes. A
Coroa portuguesa, que tolerava relacionamentos entre portugueses e indias
desde o inicio da colonizagio, passou a estimular casamentos entre eles,
oficializados por um alvara de lei emitido em 4 de abril de 1755 pelo marqués
de Pombal. A idéia era, aparentemente, a de povoar o Brasil, garantindo sua

ocupagio (PENA et al, 2000).

Figura 25.12: Modelo di-hibrido. Casal portugués e india.



Nio se sabe ao certo quando foi que o primeiro negro africano
desembarcou no Brasil, mas ndo se descarta a possibilidade de ter havido
algum, ou alguns, entre os tripulantes da esquadra de Cabral, uma vez que
Portugal ja comercializava escravos nas costas africanas antes de 1500.
No entanto, os escravos africanos comecaram a ser sistematicamente
introduzidos na economia brasileira a partir da segunda metade do século
XVI, provenientes de diversas colonias portuguesas na Africa. As levas de
escravos africanos eram impressionantes, dada a necessidade de explorar
as novas riquezas brasileiras: cana-de-acucar, ouro, diamante e café,
principalmente nas regides nordeste e sudeste do pais. Dados histéricos
sugerem que entre os anos de 1551 e 1850 (quando o trafico de escravos
foi teoricamente abolido) mais de 3,5 milhoes de negros africanos haviam
sido trazidos para o Brasil, principalmente, da costa ocidental da Africa.

O processo de miscigenagdo, que se iniciou com os indios ja nos
primeiros anos de ocupagdo, logo se estendeu aos escravos africanos,
dando inicio a0 modelo tri-hibrido da formac¢io do povo brasileiro: de
pai europeu (principalmente portugués) e mie amerindia ou africana.
Estes trés grupos viveram juntos, praticamente sem a presenca de outros
imigrantes europeus, até o inicio do século XIX. Entretanto, ainda em
meados do século XVII, depois das guerras com a Holanda, alguns milhares
de estrangeiros (holandeses, alemies e napolitanos) ficaram no norte do
Brasil, e algumas centenas de holandeses aprisionados na Africa foram
alocados nas terras e plantacdes do Rio de Janeiro. Nessa época, havia

também alguns espanhdis no estado de Sao Paulo.

Figura 25.13: Modelo tri-hibrido. Homem portugués entre india e negra.
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O apogeu do processo imigratorio europeu nao ocorreu, COmMo seria
de se esperar, durante o periodo colonial. Nos primeiros dois séculos de
colonizagdo vieram para o Brasil cerca de 100 mil portugueses, com média
de 500 imigrantes por ano. A descoberta das minas de ouro aumentou,
no século XVIII, a imigra¢ao espontianea de aventureiros portugueses,
que se espalharam com paulistas, baianos e fluminenses nos planaltos do
interior. Estima-se que aproximadamente 500 mil portugueses tenham
chegado ao pais até 1808.

Apls a abertura dos portos brasileiros as nagdes amigas, na
segunda metade do século XIX, houve uma entrada maciga de populagdes
de diversas partes do mundo. Portugal continuou a ser a principal fonte
de imigrantes europeus, seguido pela Itdlia, Espanha, Alemanha, além
de Japdo, Siria e Libano (IBGE, 2000). A medida que o nimero de
escravos diminuia, a necessidade de trabalhadores livres aumentava,
e a esperanca de melhor saldrio, com as facilidades oferecidas pelos
dirigentes das provincias brasileiras, atrafa mais imigrantes estrangeiros.
Assim, no periodo de 1872-1950, houve um aumento de 38 para 62%

do contingente branco no Brasil.

Figura 25.14: Chegada de brancos europeus, sirios, libaneses e japoneses.



Esses diversos grupos de imigrantes distribuiram-se diferentemente
pelos oito milhdes e 500 mil quilometros quadrados do territério
brasileiro. Cita-se, como exemplo, o estado de Sdo Paulo, que recebeu o
maior nimero de imigrantes, sendo grande parte de italianos, espanhdis,
japoneses e alemdes. O Rio de Janeiro recebeu um grande nimero de
italianos e espanhdis, enquanto o Rio Grande do Sul e Santa Catarina
receberam predominantemente alemies e alguns italianos.

Dados preliminares do Censo 2000, apurados pelo IBGE, mostram
que o Brasil tem hoje uma populagio de 169.544.443 habitantes,
distribuida pelas regides Norte, Nordeste, Sudeste, Sul e Centro-Oeste.
Assim, num espaco de tempo de 500 anos, o Brasil, além de permitir a
manutengao de grupos humanos relativamente isolados (tribos indigenas
e comunidades africanas remanescentes de quilombos), conseguiu abrigar
uma multiplicidade de grupos populacionais de diferentes origens
etnogeograficas, onde o fluxo génico entre eles foi possibilitado e até

mesmo incentivado.

ANALISE DA VARIABILIDADE GENETICA DA POPULACAO
BRASILEIRA

Grande parte dos estudos que tentaram caracterizar a diversidade
genética dos brasileiros foi realizada em populacdes autdctones:
amerindios nativos, principalmente da regido amazonica, ou em
isolados populacionais remanescentes de antigos quilombos formados
por descendentes africanos. A variabilidade genética dos brasileiros de
pele branca, os descendentes dos colonizadores e imigrantes europeus,
foi abordada em trabalhos que se concentraram em analises de sistemas
protéicos convencionais e foram realizados, na sua maioria, nas regioes
Norte e Sul do pais.

O grupo do professor Sérgio Pena (Universidade Federal de
Minas Gerais) decidiu mapear, em populagdes urbanas de brasileiros
brancos, as distribui¢des espaciais das linhagens genealgicas amerindias,
européias e africanas que contribuiram para a composi¢io da populac¢io
brasileira em um contexto historico. A fim de avaliar individuos com
ampla distribui¢io geografica no pais, foram selecionadas 200 amostras
de DNA de individuos distribuidos uniformemente entre as regides Norte,

Nordeste, Sul e Sudeste do Brasil. Os iniimeros avancos na caracterizagio
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dos haplogrupos continente-especificos de populacoes africanas, asiaticas,
européias e amerindias fizeram com que a alocagido de determinado
haplé6tipo ou linhagem de DNAmit ou do Y em um desses grupos
permitisse a identificagdo de sua origem geografica ancestral.

Foram analisadas as contribuicbes maternas e paternas desses
brasileiros, por meio da determina¢do da origem das linhagens
mitocondriais e do cromossomo Y encontradas nas amostras de DNA.
Os resultados encontrados corroboram os dados histéricos e sociolégicos
a respeito da miscigenagio direcional durante a formagio da populagio
brasileira atual. O estudo filogeografico dos polimorfismos do cromossomo
Y permitiram deduzir que a maioria das patrilinhagens brasileiras é de
origem européia (90%), muito semelhantes aos padrdes portugueses
(CARVALHO-SILVA et al., 2001). Ao contrério do revelado pelo estudo
do cromossomo Y, as linhagens de DNA mitocondrial tiveram, para todo
o Brasil, uma distribui¢io de origens geograficas bem mais uniforme:
33% das linhagens foram identificadas como amerindias, 28 % linhagens
africanas e 39% européias. Uma alta variabilidade de haplétipos foi
encontrada tanto em DNAs mitocondriais quanto em cromossomos Y,
mas com variagdes consideraveis de regido para regido, o que corrobora

a histéria de colonizacio de cada uma (PENA et al., 2000).

Figura 25.15: Os ancestrais dos brasileiros brancos sdo indios e negros.



Os resultados confirmaram estudos socioldgicos da unido de
homens europeus com mulheres indias e africanas. O fato de terem sido
encontradas 33% de matrilinhagens autoctones permite-nos calcular que
cerca de 45 milhdes de brasileiros possuem DNA mitocondrial originario
de amerindios. Em outras palavras, embora desde 1500 o niimero de
nativos no Brasil tenha se reduzido a aproximadamente 10% do original
(cerca de 2,4 milhdes para 325 mil), o ntimero de pessoas com DNA
mitocondrial amerindio aumentou dez vezes. Esta riqueza de perfis de
DNAs mitocondriais nos brasileiros brancos faz da populagio urbana
um rico reservatério de linhagens mitocondriais que poderiam ter sido

perdidas com a dizimag¢do de grande parte das etnias nativas da era

pré-cabralina.

ATIVIDADE 6

Vocé entendeu a grande descoberta feita pelo grupo do Dr. Sérgio Pena em
brancos brasileiros? Até a publicacdo de seu trabalho, a maioria das pessoas
achava que por ser branco deveria ser obrigatoriamente descendente "puro"
de europeus. Em outras palavras, estes individuos acreditavam que nao tinham
sangue de negros e muito menos de indios em suas ascendéncias. Como foi
provado que os brasileiros brancos tém sangue de indios e negros na sua
composicdo genética?

COMENTARIO
Por meio dos estudos combinados de haplctipos mitocondriais e do
cromossomo Y dos brancos brasileiros. Um brasileiro branco sé é
descendente de mae européia se possuir hapldtipos mitocondriais
de linhagens maternas da Europa. Este ndo € o caso da maior
parte dos brasileiros que possuem hapldtipos de DNAmit de indias e
negras. Em relagdo aos hapldtipos do cromossomo Y, apenas 10%
ndo sdo de origem européia, indicando que os brasileiros brancos
sdo descendentes de homens europeus que geraram filhos com
mulheres negras ou indias.
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RESUMO

CONCLUSAO

Com base no estudo dos haplotipos de DNAs mitocondriais, os
resultados demonstraram que a quase totalidade (provavelmente mais de
90%) das patrilinhagens dos brancos brasileiros é de origem européia,
mais especificamente portuguesa, enquanto a maioria das matrilinhagens
(aproximadamente 60%) é de origem amerindia ou africana.

Estes resultados evidenciam que a miscigenagdo contribuiu para
a formacdo de um povo, e nio de uma raca. A palavra “raga” perde o
significado a partir do momento em que se prova que nao ha diferenca
entre as células do branco, do negro, do indio ou do amarelo. Com o
povoamento dos continentes, 0 homem sofreu mudancas evolutivas para
se adaptar as condic¢des climdticas da época, e essas mutagdes foram
herdadas por sua descendéncia.

Assim, se muitos “brancos” brasileiros soubessem que possuem
o DNA mitocondrial de indios ou africanos e tomassem consciéncia do
quanto é importante valorizar a riqueza genética que constitui 0 nosso
povo, com certeza isto seria o prenuncio de um século XXI mais justo

para todos.

O homem moderno, Homo sapiens, migrou da Africa para a Asia e desta para

as Américas através do estreito de Bering. A analise de marcadores moleculares

permite reconstruir essas rotas de migracdo por meio de amostras de DNA dos

habitantes atuais. Os mais utilizados marcadores moleculares de linhagem sao

o DNA mitocondrial, de heranca matrilinear, e o cromossomo Y, de heranca

patrilinear. Pesquisadores brasileiros determinaram que a populacdo do Brasil

apresenta uma contribuicdo preferencial de linhagens paternas européias e

maternas indigenas e africanas.
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ATIVIDADES FINAIS

1. Em um caso de paternidade, um possivel herdeiro, fruto de uma relacdo néo
oficializada, requer uma heranca do pai falecido. Considerando que a familia
do suposto pai ndo se oponha a fornecer amostras de sangue para confirmar ou
refutar o parentesco, qual(is) amostra(s) deveria(m) ser essencial(is) nesta analise:
avo paterna, avo paterno, tia por parte de pai, tio por parte de pai, meia-irma por

parte do pai e meio-irmao por parte do pai? Por qué?

RESPOSTA
Se o rapaz for mesmo filho do pai falecido, ele e todos os seus parentes
do sexo masculino devem ter os mesmos hapldtipos do ancestral mais
antigo da familia paterna, neste caso do avé. Os hapldtipos do DNAmit
sdo herdados da mée do rapaz.

2. Em um terremoto na cidade de Klobe, Japao, varias familias morreram
tragicamente. Os peritos em Medicina Forense precisaram identificar os corpos.
Que tipo de ajuda os parentes deveriam fornecer aos peritos para andlises de

haplétipos de DNAmit e cromossomo Y?

RESPOSTA
Os parentes dos casais das familias podem fornecer amostras de
sangue e informacdes sobre a relacdo de parentesco das vitimas. Desta
forma, é possivel identificar as herangas matrilineares e patrilineares
esperadas para cada pessoa falecida.
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AUTO-AVALIACAO

Vocé ficou com vontade de saber se tem sangue indio nas suas veias? E, naverdade
somos todos primos, como dizia a personagem Lilo, do desenho animado Stich,
o filme, da Disney. Talvez esse sentimento de parentesco nos ajude a conviver
melhor uns com os outros. Caso vocé realmente queira saber mais sobre suas
origens, procure na internet os grupos de pesquisadores brasileiros de evolucdo
humana e ofereca uma amostra de sangue como voluntario. Quem sabe vocé
é descendente de um rei africano ou de um grande cacique indigena?... Para
aprofundar este assunto, busque na rede informacées adicionais sobre a evolucédo

do homem no Brasil.

INFORMAGCOES SOBRE A PROXIMA AULA

Na préxima aula, vocé vai estudar os conceitos de evolugdo gradual e equilibrio
pontuado. Vai descobrir como distinguir as duas hipoteses e relacionar seus

principais defensores. Até 14!
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Controvérsias evolutivas llI.
Gradualismo
e equilibrio pontuado

Metas da aula

Definir gradualismo e equilibrio pontuado e
oferecer os argumentos que ap6iam
cada hipdtese.

Esperamos que, apés o estudo do contetido desta
aula, voceé seja capaz de:

¢ Apresentar os conceitos de evolugao gradual
e equilibrio pontuado.

e Distinguir as duas hipéteses e relacionar seus
principais defensores.

Pré-requisitos

Para acompanhar esta aula,

é importante que vocé tenha claros os
conceitos de micro e macroevolucdo
(Aula 1, Evolugdo), da Teoria

Evolutiva de Darwin e da Teoria
Sintética da Evolucao, apresentados,
respectivamente, nas Aulas 3 e 4
desta disciplina.
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INTRODUCAO

EquiLiBrio
PONTUADO

E um padrio observado
em muitas linhagens no
registro fossil, no qual um
longo periodo de estase é
quebrado por um curto
periodo de mudancas
rapidas. Em alguns

casos, as modificagdes
rdpidas estdo associadas a
eventos de especiacio.

GRADUALISMO

E a proposicio de que
grandes alteragdes em
caracteres fenotipicos
evoluiram por meio

de diversos estados
intermedidrios
ligeiramente diferentes.
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Nesta aula, vocé vai ser apresentado as hipéteses rivais dos processos de
especiacdo micro e macroevolutivo, que tém sido popularmente conhecidas
pOr GRADUALISMO eEQUILiIBRIO PONTUADO. Os gradualistas esperariam que
uma espécie acumulasse modificacdes estruturais mesmo em um ambiente mais
ou menos estavel, enquanto que os pontualistas esperariam que uma espécie
permanecesse em equilibrio estrutural, a menos que o ambiente mudasse
significativamente. Central as duas visdes esta o fato de que o ambiente, embora
estavel em ampla escala por periodos razoaveis de tempo, oscila continuamente

e, portanto, pressiona sem parar cada individuo.

O DESENVOLVIMENTO DAS IDEIAS EVOLUTIVAS

O livro de Charles Darwin, On the origin of species by means
of natural selection, esgotou-se em um tnico dia ao ser publicado em
novembro de 1859. O fervor criado pela Teoria da Evolugio de Darwin
continua até o presente, tendo afetado ndo apenas a Biologia como

também os fundamentos filos6ficos da sociedade ocidental.

Figura 26.1: Darwin em trés fases de sua vida: moco, meia-idade e idoso.

Um ponto importante da Teoria de Darwin é a convicgdo de que
a evolucdo prossegue através da acumulagio de pequenas modificagdes
hereditarias e nio de grandes mudangas bruscas, e de que as forgas
seletivas atuam no individuo. Além disso, foi de Darwin a argumentagdo
de que a evoluc¢do acontece sem um plano: os tragos hereditarios sao
acumulados ao acaso e a selecdo natural age segundo as condicoes

ambientais predominantes.



Por certo, Darwin nio estava a par dos mecanismos de heranga
genética, uma vez que o trabalho de Gregor Mendel nio foi anunciado até
1866 € ndo recebeu ampla divulgacio até inicio do século XX. No entanto,
Darwin percebeu que, de alguma maneira, mudancas discretas ou mutagoes
que afetam a morfologia e outros aspectos da biologia de um animal, como
seu comportamento, ocorriam nos individuos e eram herdadas.

Darwin imaginou que a variagao dentro de uma espécie proporcionava
o arcabougo sobre o qual a sele¢io podia operar para produzir novas espécies.
A evolugio foi vista como progredindo ndo apenas através da eliminacdo de
caracteres desnecessarios, mas também pela selecio de variagdes acumuladas
ao acaso (aparecimento de novos caracteres por mutagao ou recombinagao).
Novos atributos nao surgiam da necessidade, como postulado por Lamarck,
mas sim por meio da atuacdo continua da selecdo natural sobre o actimulo
de variagdes nos individuos de uma espécie.

Embora o volumoso trabalho de Darwin tenha levado a rapida
aceitagio cientifica da evolucio, sua teoria da seleciao natural encontrou
resisténcia. Foi apenas na década de 1930 do século XX que as evidéncias
acumuladas, especialmente no recém-desenvolvido campo da Genética
de Populagoes, levaram a comunidade cientifica a dar suporte a selecio
natural. A fusdo da teoria da sele¢io de Darwin com a teoria genética é
conhecida como Teoria Sintética da Evolu¢ao, nome criado por JuLian
HuxLey no livro Evolution: the modern synthesis.

Muitos livros apresentaram dados de que mutagdes pontuais e
recombinacdo genética sdo a fonte de variagdo, e de que a evolucdo
(mudancas na freqiiéncia génica) geralmente prossegue em passos
curtos, como resultado da sele¢do natural agindo na varia¢ao genética.
Tais processos eram considerados suficientes para explicar a origem das
espécies se atuassem por tempo prolongado. Esta concep¢do do processo

evolutivo é atualmente denominada microevolugio.

SIR. JULIAN
SoRreLL HuxLEY
(1887 - 1975)

Bi6logo britanico,
autor de livros sobre
ciéncias, irmio do
escritor Aldous
Huxley e neto de
outro bidlogo, T. H.
Huxley. Foi o primeiro
Diretor Geral da
Unesco e fundador da
WWE (World Wildlife
Fund). Escreveu livros
de cunho popular,
entre eles: Essays of a
biologist e Evolution:
the modern synthesis.
Recebeu o titulo

de cavalheiro da
monarquia, Sir,

em 1958.
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EsTAsE

Estase € definida aqui
como um longo periodo
sem modificacdes
evolutivas.
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Lembrou-se da diferenca entre micro e macroevolugao? Vimos, na Aula 1 desta
disciplina, que microevolug¢ao resulta do acimulo de pequenas alteragdes nas
frequéncias dos genes em determinada populagao e seus efeitos na forma, ou
fendtipo, dos organismos que constituem esta populacdo ou espécie. Outra
definicdo seria a que se refere a qualquer mudanga evolutiva abaixo do nivel
especifico. J& a macroevolu¢do decorre de grandes mudancas, e é usada em
referéncia a qualquer mudanga evolutiva no ou acima dele de espécie.

A hipétese (gradualismo) de que a evolucdo prossegue através da
acumulacio lenta de pequenas mutagdes genéticas e/ou recombinagio génica
tem sido contestada por virios bidlogos que argumentam que a especiagio
observada no registro fossil ndo parece ser gradual, e que novas espécies
podem aparecer repentinamente. Dando suporte a este ponto de vista, estd
o fato de que as modificagdes graduais ou a transicao de uma espécie para
outra em geral faltam no registro féssil. Existe com frequéncia uma lacuna
entre formas reconhecidamente aparentadas, porém distintas.

Com efeito, nos raros casos em que uma espécie é representada
por uma longa seqiiéncia de fosseis, suas caracteristicas, quase sempre,
mostram variagio, mas nao uma mudanga direcional, como esperada, se
a selecdo natural estivesse operando. Mais do que progredir através do
acamulo constante de pequenas modificacdes na estrutura, na fisiologia
e no comportamento, a evolugdo parece alternar-se entre periodos de
rapida modificagio e periodos nos quais pouca ou nenhuma mudanga
ocorre (ESTASE).

O equilibrio pontuado explicaria a existéncia de espécies reconheci-
veis ao longo do tempo. Se espécies aparecem repentinamente através de
subitos ajustes estruturais genéticos, e entdo permanecem em equilibrio
estavel até a proxima pontuacdo; entdo, essas espécies representam
entidades distintas com estruturas e periodos de existéncia definidos.

Esta controvérsia entre as duas hip6teses estd ilustrada na Figura
26.2. Durante o processo de especiacdo, uma nova espécie diverge como
uma pequena populagdo isolada da sua espécie parental. De acordo
com o modelo gradualista, as espécies descendentes de um ancestral
comum, assim que adquirem adapta¢Ges tnicas, divergem mais e mais

em sua morfologia. Os proponentes do modelo do equilibrio pontuado



acreditam que uma nova espécie se altera muito quando se separa de
sua linhagem parental e, depois, se modifica minimamente para o resto

de sua existéncia.

Figura 26.2: Ilustracdo dos resultados da evolugdo por ambas as hipdteses, gradu-
alismo e equilibrio pontuado.

GRADUALISMO

Um dos mais dificeis assuntos da Biologia Evolutiva, ainda um tema
polémico, é o fato de Darwin ter estado ou ndo certo quando argumentou
que a evolugdo se processa por pequenas mudangas sucessivas. O prin-
cipal problema reside no fato de que varios tdxons superiores (por
exemplo: o filo animal, ordens de insetos e de mamiferos) serem muito
diferentes e ndo estarem conectados por estados intermedidrios.

O termo gradualismo tem sido utilizado em dois sentidos distintos.
O primeiro é o sentido que o proprio Darwin originou: a evolugdo
acontece de forma gradual. Assim, a diferenca entre organismos evoluiu
por meio de formas intermedidrias que atuaram como inimeras pequenas
etapas entre um organismo e outro. O oposto de evolugdo gradual é
evolucdo em saltos ou saLTAcIONISMO (grandes diferencas evoluiram por
saltos, sem intermediarios entre os estados ancestrais e os descendentes).
Darwin foi obrigado a postular que as formas intermediarias haviam
sido extintas e a admitir que o registro fossil fosse extremamente
incompleto, visto que se desconheciam (e permanecem desta forma
até o presente) formas intermedidrias para diversos organismos vivos

e linhagens fosseis.

SALTACIONISMO

E a crenga de que a
mudanga evolutiva
resulta da origem
repentina de um novo
tipo de individuo que

se torna genitor de um
novo tipo de organismo.
A palavra saltation,

em inglés, pode ser
interpretada como
‘pulo’, uma alteracdo
mutacional, geralmente
de grande magnitude, em
um ou mais caracteres
fenotipicos. Saltacionismo
NAO ¢, absolutamente,
sinonimo de equilibrio
pontuado!
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ORTOGENESE

E a hipétese contraditéria
de que trajetorias lineares
em evolugdo sio causadas
por um principio

finalista intrinseco.
Captou? Em outras
palavras, a evolugao seria
direcionada...

GRADUALISMO
FILETICO

E um modelo de
evolucdo no qual as
alteracdes nos caracteres
ocorrem de forma lenta,
constante, gradual e sem
qualquer associagdo com
especiagdo. Foi proposto
pelos cientistas que
descreveram a hipotese
do equilibrio pontuado.
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A gradualidade da evoluc¢do darwiniana tem pouca relacio com a
velocidade ou o ritmo da evolugdo; é um modo de alteracio que depende
do fendémeno populacional. A gradualidade diz respeito as mudancas nos
organismos, provavelmente genéticas, entre duas geragdes consecutivas
(essas alteracoes estariam dentro da faixa de variagao normal observada
nas populagdes modernas). As alteracoes morfoldgicas podem surgir
geologicamente de forma rdpida, ainda que gradual.

O segundo sentido de "gradualismo" é o de que as velocidades evo-
lutivas sdo geologicamente lentas, constantes e comumente ORTOGENETICAS.
O oposto seria a evolugdo quantica (alteracoes morfoldgicas rapidas em
uma escala geoldgica). Este segundo sentido é equivalente a0 GRADUALISMO
FILETIco denominado por N. Eldredge e S. Gould (ELDREDGE & GOULD,
1972). Esta ndo é a maneira como Darwin utilizou o termo gradualismo,

embora alguns evolucionistas pds-Darwin o tenham feito.

Charles Darwin ndo era um gradualista filético!

Eldredge e Gould, em seu primeiro artigo (1972), descreveram o conceito
de gradualismo filético (GF) para contrasta-lo com a hipétese do equilibrio
pontuado. Eles definiram gradualismo filético de acordo com os seguintes
preceitos:

(1) Novas espécies surgem pela transformacdo de uma popula¢do ancestral
em seus descendentes modificados.

(2) A transformacdo é uniforme e lenta.

(3) A transformacao envolve um grande nimero de individuos, normalmente
toda a populacdo ancestral.

(4) A transformacao ocorre sobre grande parte ou toda a ocorréncia geografica
da espécie ancestral.

Essas afirmagdes implicam varias consequéncias, duas das quais sdo
especialmente importantes para paleontologistas: (1) idealmente, o registro
fossil para a origem de uma nova espécie deve consistir em uma longa
sequéncia continua de formas intermediérias ligando os ancestrais com seus
descendentes; (2) quebras morfolégicas em uma dada sequéncia filética devem
ser devidas a imperfeicdes no registro fossil (ELDREDGE e GOULD 1972).
Darwin ndo acreditava que a especiacdo era uniforme (preceito #2 do GF), ja
que descrevia a sele¢cdo natural como "intermitente" e "irregular" e também
enfatizava que a histéria evolutiva de uma espécie é caracterizada por estase
pontuada com mudanca. A evolucdo, para Darwin, ndo seguia continuamente,
visto que cada espécie permanecia inalterada por longos periodos. Da mesma
forma, ele ndo pensava que a especiacdo envolvia toda a populagdo (preceito
#3 do GF) em ampla ocorréncia geografica (preceito #4 do GF), pois dizia:
“somente em poucos habitantes da mesma regido”. Assim, Darwin ndo é o
pai do GF. De fato, a visdo evolutiva de Darwin é totalmente oposta ao GF,
ja que ele ndo acreditava nas duas consequéncias do gradualismo filético
listadas por Eldredge e Gould.

E certo que Darwin pensa que a evolucdo a partir de ancestrais comuns
produziria uma sequéncia gradual de formas intermediarias. Em contraste, ndo
acreditava que o registro fossil “deve consistir em uma longa seqiéncia continua
de formas intermedidrias ligando os ancestrais com seus descendentes”,
como Eldredge e Gould falsamente pretenderam na conseqténcia #1 do
GF. Darwin escreveu enfaticamente e com notada frustracdo que “nés nao
temos o direito de esperar encontrar, em nossas formacées geoldgicas, um



numero infinito destas sutilmente distintas formas transicionais, as quais,
em nossa teoria, conectaram todas as espécies passadas e presentes do
mesmo grupo em uma longa e ramificada cadeia da vida. N6s deveriamos
apenas procurar por poucos lagos e, desta forma, certamente os acharemos
- alguns mais distantemente, outros mais proximamente relacionados; e
esses lacos poderiam ser classificados, por muitos paleontologistas, como
espécies distintas.” (Darwin, 1872; On the origin of species, capitulo 10: On
the imperfection of the geological record).

O primeiro sentido lida com a maneira como a evolu¢do ocorre, o
segundo trata do ritmo do processo evolutivo. Esta diferenga foi apontada
por diversos cientistas proeminentes. O trabalho de ERNsT MAYR no =~
processo de especiagio peripatrica serviu de base para a formulac¢do da
hipétese do equilibrio pontuado. Em seu livro Um argumento extenso
(One long argument) de 1997, Mayr afirma: “entender a independéncia
da gradualidade e da velocidade evolutiva é importante para avaliar a
hipétese do equilibrio pontuado”.

ErN

E um dos destacados biélogos evolutivos do século XX. Seu trabalho contribuiu para a revolugio conceitual que teve como
consequiéncia a sintese da genética mendeliana e da evolugdo darwiniana. Mayr postulou o mais utilizado conceito de espécie (veja a
Aula 22, Especiacio). Sua teoria de especiacdo peripatrica tornou-se amplamente aceita como um dos modos padrdes de especiagao

e é a base do equilibrio pontuado. Além disto, seus escritos refletem ndo somente exceléncia técnica em assuntos biologicos, mas
também amplo e profundo conhecimento dos assuntos filoséficos envolvidos.

Especiagdo peripétrica (peri = perto, patric = lugar; uma pequena populacdo isolada no limite de uma populagio maior); especiagio
alopdtrica por peripatria ou “efeito fundador” ocorre quando ha formagio de uma colonia periférica a partir da populagio original,
por dispersdo e, ap6s varias geracdes, isolamento reprodutivo. E comum em eventos de colonizagio de ilhas a partir do continente.
Neste caso, a diferenciagio se d4 mais acentuadamente na colonia-filha, com menor niimero de individuos. Segundo Mayr, a
evolucdo em uma espécie de ampla distribuicio é provavelmente um processo lento, porque o conjunto génico co-adaptado resiste a
mudanga e porque o fluxo génico (migracdo) entre as suas populacdes se opde a divergéncia.

Os argumentos utilizados pelos gradualistas contemporaneos em
defesa desta hipotese sao baseados:

1. na real existéncia, para alguns taxa, de intermedidrios entre espécies
atuais e extintas;

2. em consideragdes funcionais a respeito da intrincada e harmoniosa
constru¢io dos organismos. Darwin acreditava que se um carater
evolui, a sele¢do natural deve causar alteracbes compensatorias
nos caracteres com funcdes interativas, equilibrando o dano da
mutacao;

3. nos efeitos adaptativos das mutagdes. Muitas mutagoes discretas
(por exemplo, cor do olho ou forma de asa em Drosophila)

apresentam efeitos pleiotropicos diversos (no exemplo de

CEDERJ 141

AULA ﬁ MODULO 3



Evolucao | Controvérsias evolutivas lll. Gradualismo e equilibrio pontuado

Drosophila essas mutacdes afetam a forma da espermateca
— parte do sistema reprodutivo das fémeas — diminuindo sua
viabilidade);

4. na genética das diferencas das espécies: a impossibilidade de
cruzamento entre espécies distintas (por nao deixarem descendentes
férteis) impede a determinacdo do numero e do efeito fenotipico
dos genes que resultam nas diferencas fenotipicas entre taxa mais

primitivos.

ATIVIDADE 1

Confronte gradualismo darwiniano com gradualismo filético.

RESPOSTA
Darwin néo acreditava que a especiacdo fosse uniforme; néo
pensava que a especiagdo envolvesse toda a populacdo, nem
mesmo em ampla ocorréncia geogrdfica (trés dos preceitos do
gradualismo filético).
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EQUILIBRIO PONTUADO

Em 1972, NILES ELDREDGE € STEPHEN JAY
GoulLbp publicaram sua hip6tese do equilibrio
pontuado ou intermitente. Eles observaram
que, na histéria de muitas linhagens fdsseis,
periodos longos, sem altera¢des — chamados
estase — eram quebrados por curtos momentos
de modificacoes rapidas, que nio podiam ser
observadas nos fosseis devido a sua velocidade, e
que estes periodos menores estavam associados
a eventos de especiacdo. Eles excederam tais
observagdes, inferindo que a maior parte
das alteragdes morfoldgicas ocorreu durante

eventos de especiagio.

STEPHEN JAY GoulLD
(1941 - 2002)

Foi, provavelmente, o bidlogo mais famoso do tltimo quarto do século XX. Por mais de 30 anos,
Gould trabalhou em Harvard como professor de Geologia, Biologia, Zoologia, Paleontologia e
Histdria da Ciéncia, bem como curador da secdo de paleontologia de invertebrados do Museu

de Zoologia Comparativa (Museum of Comparative Zoology) dessa instituicio. A forma como
se impos na cultura popular é surpreendente. Gould deu sua maior contribuicao a Ciéncia sendo
o principal orador a favor da teoria evolutiva; seus trabalhos populares estdo distribuidos por
mais de vinte livros publicados durante sua carreira. Ha intimeros registros de entrevistas suas
em video, e é impressionante a série de mais de 300 ensaios na Natural History Magazine,

que publicou todos os meses, desde os anos setenta até pouco antes de falecer, em 2002. Suas
afirmagoes muitas vezes lhe renderam inimigos, como, por exemplo, quando afirmou que: “Os
humanos ndo sao o resultado final de um previsivel progresso evolutivo, ao contrario, sio um
adendo cosmico e fortuito, um mindsculo gravetinho da gigantesca drvore da vida que, caso
nascesse de novo da mesma semente, certamente nao faria brotar de novo este graveto” (Humans
are not the end result of predictable evolutionary progress, but rather a fortuitous cosmic
afterthought, a tiny little twig on the enormously arborescent bush of life, which if replanted from
seed, would almost surely not grow this twig again).

NILES ELDREDGE
(1944 -)

Conhecido bidlogo
evolucionista e
paleontdlogo, autor

de dezenas de livros
para criangas, adultos,
estudantes, cientistas

e o publico em geral.
Os assuntos sobre

0s quais escreve

variam de trilobitas
(uma classe antiga de
artropodos) a padroes de
extingdo; de evolugio a
biodiversidade. Em seu
curso de graduagio, Niles
inicialmente estudava
latim, quando conheceu
uma monitora de
Antropologia (que veio
a se tornar sua esposa)
e mudou de curso.
Atualmente é o curador
de paleontologia de
invertebrados do Museu
Americano de Historia
Natural (American
Museum of Natural
History). Durante

seu doutoramento

na Universidade de
Columbia, ele e Gould
fizeram as descobertas
que culminaram com

a publica¢io do artigo
sobre o equilibrio
pontuado. Certa vez,
afirmou que: “Nao é
tdo duro quando vocé

¢ apaixonadamente
interessado por alguma
coisa (If you are
passionately interested
in something,

it’s not hard)".
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ANAGENETICA

Diz-se de uma mudanga
evolutiva ocorrendo
dentro de uma espécie,
entre eventos de
especiacdo; mudangas
em uma espécie ao longo
do tempo. E geralmente
aplicada a fosseis.

CLADOGENETICA

Diz-se de mudancas
evolutivas que ocorrem
durante os eventos de
especiacdo. Cladogénese
significa divisdo de uma
espécie em duas (do
grego, origem do ramo
expressdo que seria
sindnimo de especiacao).
Assim como anagenética,
é geralmente aplicada a
fosseis.
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Outra extrapolac¢do derivada por Eldredge e Gould foi afirmarem
que a maioria das espécies ndo se modificou muito durante a maior parte
de suas vidas (diversos milhdes de anos) e que quando houve modificages
evolutivas, boa parte era cLADOGENETICA(ocorrendo durante eventos de
especiacdo) em vez de ANAGENETICA(ocorrendo dentro de uma espécie).

As afirmagoes de Eldredge e Gould contradizem o gradualismo
darwiniano, iniciando uma controvérsia que persiste até hoje. Seu efeito
positivo foi o revigoramento da Paleontologia (lembre-se de que ambos
possuem esta formacdo cientifica!), demonstrando que essa drea de
estudos revela padrbes ndo previstos por processos microevolutivos,
e que tinha contribuicoes singulares a fazer. Seu efeito negativo foi o
exagero de diferencas entre os neontdlogos e os paleont6logos, inibindo
sua comunicagao.

A hipétese do equilibrio pontuado (EP) equipa os paleont6logos
com uma explicagdo para os padrdes que eles encontram no registro
fossil. Esse padrio inclui o caracteristico surgimento abrupto de novas
espécies, a relativa estabilidade da morfologia em espécies amplamente
disseminadas, a distribui¢do de formas transicionais (quando estas sdo
encontradas), as diferengas aparentes na morfologia entre espécies
ancestral e filha, além do padrio de extingdo das espécies.

As caracteristicas principais do EP s3o:

A Paleontologia deve se basear na Neontologia (estudo de

espécies viventes ou recentemente extintas).

® A maior parte dos eventos de especiagio ocorre por
cladogénese.

¢ A maior parte dos eventos de especia¢do ocorre por especiagcao
peripatrica.

e Espécies amplamente distribuidas modificam-se lentamente

durante seu tempo de existéncia;

As espécies-filhas desenvolvem-se em regido geograficamente

limitada.

e As espécies-filhas desenvolvem-se em limitada extensdo
estratigrafica, que é pequena em relacdo ao tempo total de
existéncia da espécie ancestral;

e A amostragem do registro fossil revela determinado padrdo de

estase para a maioria das espécies. O aparecimento repentino de

novas espécies derivadas é conseqiiéncia de sucessdo ecologica

e dispersio;



® As mudangas adaptativas nas linhagens ocorrem, na maior parte

das vezes, durante periodos de especiacao.

¢ As tendéncias adaptativas acontecem através de um mecanismo

de selecao de espécies.

O EP depende do estudo de espécies modernas para seus principios;
isso ocorre porque o registro fossil é incompleto. Essa imperfeicao tem
muitos fatores contribuintes. Os processos geoldgicos podem causar
confusio ou erro, ja que a velocidade de deposi¢ao de sedimentos pode
variar, a erosao pode provocar o desaparecimento de algumas camadas,
a compressdo pode transformar os fOsseis em um lixo irreconhecivel,
e varios outros motivos pelos quais um determinado registro fdssil
acabe tornando-se o equivalente a um livro parcialmente queimado,
totalmente desencadernado, do qual algumas paginas foram possivelmente
embaralhadas e poucas permaneceram nas posi¢des corretas. Além da
Geologia, existe a Tafonomia — estudo de como os organismos tornam-
se preservados como fOsseis. Aqui, outros fatores importantes estao
envolvidos. As partes duras dos organismos fossilizam preferencialmente.
As condi¢bes sob as quais até mesmo essas partes se fossilizam sdo
bastante especiais. Tudo isso resulta em uma distribui¢do fortemente
distorcida sobre as partes dos organismos que sio fossilizadas e afeta o
reconhecimento das caracteristicas morfoldgicas que estardo disponiveis
para uso na classificacdo das paleoespécies (espécies derivadas do estudo
de fosseis).

A questdo geogrifica entra nisso como conseqiiéncia do fato de
as linhagens atuais ocuparem nichos ecoldgicos que estdo ligados a
certas caracteristicas geograficas de fossilizagdo. Esses estudos indicam
a importancia da consideragdo das interagdes entre as espécies e as
condi¢Oes geograficas nas predigoes da distribui¢io e abundancia de
espécimes transicionais. Ainda que Eldredge e Gould reconhegam que
0s processos geoldgicos contribuem para a existéncia de "lacunas" no
registro fossil, afirmam que o EP é notadamente a causa mais importante

a ser considerada.
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ATIVIDADE 2

Qual a importancia do registro fossil na construcdo das hipéteses sobre
a origem da diversidade de espécies?

RESPOSTA
Todas as hipdteses sobre a origem da diversidade das espécies foram
formuladas principalmente com dados de morfologia e divergem
quanto @ forma como analisam o acimulo de mutagées. O registro
féssil € a unica maneira de acessar a morfologia das espécies que
viveram no passado. Apesar disto, deve-se tomar muito cuidado com
as conclusées derivadas do estudo de fésseis devido as dificuldades
geoldgicas e tafonémicas da sua preservagao.

EQUILIBRIO PONTUADO: A HIPOTESE E SEUS CRITICOS

A Teoria Sintética da Evolug¢do possui menos componentes
propensos a md interpretacao e critica do que a hipdtese do equilibrio
pontuado. Em alguns casos, afirmagdes dos préoprios autores, Niles
Eldredge e Stephen Jay Gould, podem suscitar desconfiancas e agirem
como opositoras de si mesmas.

O modelo pontuado de Eldredge e Gould foi muito publicado,
mas, ironicamente, enquanto a hip6tese foi desenvolvida especificamente
para justificar a auséncia de variedades transicionais entre as espécies,
seu maior efeito parece ter sido o de haver chamado mais atenc¢do para
as lacunas no registro féssil. Quando Eldredge aventou a questao com
um grupo de escritores cientificos, ha alguns anos, suas conclusdes foram
amplamente reproduzidas e chegaram inclusive a primeira pagina do
jornal inglés The Guardian Weekly; todavia, foi a auséncia de formas
transicionais que chamaram aten¢do, em particular do reporter, que
intitulou o artigo de “Missing believed non-existent” (Auséncia,

acreditada como nio-existente).
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RicHARDs Dawkins foi apelidado de “o menino mau do evolucio-
nismo” devido ao seu espirito combativo em defesa do darwinismo.
Valeu-se de sua inteligéncia e objetividade brilhantes para defender a
Teoria da Evolucdo de Darwin e explicar as controvérsias criadas pelos
criacionistas e pelos defensores de outras teorias evolutivas.

No seu livro O relojoeiro cego, Richard Dawkins disserta sobre

o equilibrio pontuado:

“Esta nova hipotese —equilibrio pontuado — é a proposta feita
pelos cientistas para lidar com o embaraco provocado pelo registro
fossil, de um modo geral, que se mostra na atualidade da mesma
forma como foi encontrado em 1859, mesmo tendo-se em vista
as "cacadas" intermitentes que lhe sdo feitas pelos especialistas.
O que precisa ser dito agora, alto e bom som, é a verdade: que a
teoria do equilibrio pontuado reside solidamente dentro da sintese
neodarwiniana. Sempre residiu. Levard tempo para corrigir o
dano causado pela retorica excessiva, mas ele serd corrigido”
(DAWKINS, 1986).

CONCLUSAO

As trés hipoteses sobre a origem da diversidade das espécies,
gradualismo, saltacionismo e equilibrio pontuado, foram formuladas
sobretudo com dados de morfologia e divergem principalmente quanto
a forma como véem o acimulo de mutacoes (a velocidade evolutiva).
Elas sdo utilizadas para explicar a diversidade da vida nos varios niveis
hierdrquicos, de espécies a filos e reinos.

A teoria do saltacionismo, que tem sido desacreditada pela
nova Genética Molecular, estabelece que os BURACOS FENOTIPICOS
existam porque os intermedidrios nunca existiram, ji que as espécies
se originariam por meio de alteracbes drasticas (macromutagdes) que

alterariam, e muito, o fendtipo gerando novas espécies.

RicHARDS DAwKINS
(1941-)

Foi aluno do New
College, Oxford, e é um
dos mais importantes
pensadores da biologia
evolucionista moderna.
E formado em Zoologia.
Nasceu e foi criado na
Africa, em uma das
mais impressionantes
paisagens da terra.
Dawkins foi para a
Inglaterra em 1949,
estudou biologia na
Universidade de Oxford
e graduou-se em 1962,
onde ele permaneceu
para realizar seu
doutoramento orientado
pelo eminente etlogo
(bidlogo que explora e
explica a natureza do
comportamento animal)
dinamarqués Niko
Tinbergen. Apés breve
periodo (1967-1969)

na Universidade da
California, em Berkeley,
Dawkins retornou a sua
institui¢do de origem,

o New College, onde
finalmente tornou-se
membro permanente (ele
ainda ensina 14).

BURACOS FENOTiPICOS

S3o uma grande descontinuidade de fen6tipos em alguns grupos de animais; é a nomenclatura referente a falta de intermedidrios
fenotipicos. Como exemplo, temos a auséncia destes intermediarios entre as baleias e os demais mamiferos, ou entre as plantas
vasculares e as bri6fitas. Outro exemplo, paleontoldgico, é que nio foi encontrado até hoje qualquer fossil que representasse o

ancestral comum das linhagens de humanos, gorilas e chimpanzés: o famoso "Elo perdido".
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ATIVIDADE 3

Compare saltacionismo com equilibrio pontuado.

RESPOSTA
Embora Eldredge e Gould ndo tenham especificado um mecanismo
genético para o equilibrio pontuado (EP), ele definitivamente ndo
€ uma teoria saltacional de evolucdo. O EP néo requer mutagées
em grande escala, como o saltacionismo.

Outros consideram que o acimulo de mutagdes é gradual, gerando
varios fendtipos intermedidrios. No entanto, esses intermedidrios nunca
serdo descobertos porque o registro fossil é muito incompleto. Gradualistas
e idealizadores do equilibrio pontuado utilizam este argumento, mas
divergem quanto as taxas de evolucdo, ou seja, a velocidade com que
ocorre a diversificagido de espécies. Veja o resumo das principais diferengas

no Quadro 26.1.

Quadro 26.1: Gradualismo x equilibrio pontuado

Gradualismo darwiniano

* A unidade de selecdo é o INDIVIDUO.

® Novas espécies surgem pela transformacao
da populacdo ancestral em seus descendentes
modificados.

® A transformacdo envolve apenas alguns
membros da populacdo ancestral.

® A transformacdo é lenta e continua
(gradual).

® As espécies evoluem como resultado
da competicdo pelo alimento e privilégio
reprodutivo de seus membros bem-sucedidos
contra rivais.

® O registro fdssil que descreve as origens
de novas espécies deveria incluir formas
intermedidrias, ligando o ancestral e os
descendentes.

® As quebras na seqtiéncia filética sdo devidas
a imperfeicoes no registro fossil.
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Equilibrio pontuado

® A unidade de selecdo é a ESPECIE.

® A Paleontologia deve se utilizar também da
Neontologia.

® A maior parte da especiacdo se da por
cladogénese e via especiacao peripatrica.

® As espécies de grande distribuicdo geral-
mente mudam lentamente durante seu tempo
de existéncia.

® As espécies derivadas geralmente aparecem
em uma regido geograficamente limitada e/ou
em uma extensao estratigrafica restrita.

® A amostragem do registro fdssil revela um
padrdo de estase para a maioria das espécies,
com aparecimento repentino de novas
espécies derivadas como conseqiiéncia de
sucessdo ecoldgica e dispersao.

® As mudancas adaptativas nas linhagens
ocorrem, na maior parte das vezes, durante
periodos de especiacao.

® As tendéncias adaptativas se dao através de
mecanismos de selecdo de espécies.
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Figura 26.3: Comparacao grafica das trés hipdteses que consideram lacunas nas linhagens fosseis (morfologia)
ao longo do tempo. (a) Saltacionismo ou macromutacdo: uma Unica mudanca (representada por um asterisco)
em um Unico individuo altera a morfologia dos fosseis descontinuamente. Seus descendentes variam em torno
da nova morfologia e substituem a forma ancestral; (b) gradualismo darwiniano: os caracteres mudam con-
tinuamente e todas as formas intermediarias deveriam deixar registro féssil; (c) equilibrio pontuado: a média
de um carater quantitativo se altera gradualmente, mas de forma tao rapida que os estagios intermediarios
podem nao ser recuperados nos registros fosseis.

Em recente revisao de diversos artigos cientificos, para testar a
hipétese evolutiva mais adequada a realidade, concluiu-se que: 1) as
evidéncias paleontoldgicas esmagadoramente sustentam a visao de que
a especiacdo é algumas vezes gradual e outras vezes pontuada; e 2) um
quarto dos estudos informou um terceiro padrao, misturando gradualismo
e estase. Esses resultados sugerem novos caminhos para a pesquisa, pois
é possivel que diferentes tipos de organismos exibam diferentes padroes

de mudanga.

RESUMO

As teorias rivais dos processos de especiacdo micro e macroevolutivo tém sido
popularmente conhecidas por gradualismo darwiniano e equilibrio pontuado.
Os gradualistas esperariam que uma espécie acumulasse modificacdes estruturais
mesmo em um ambiente mais ou menos estavel, enquanto que os pontualistas
esperariam que uma espécie permanecesse em equilibrio estrutural, a menos que

o ambiente mudasse significativamente.
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ATIVIDADE FINAL

Observe as Figuras 26.2 e 26.3. Ambas sdo esquemas que ilustram diferencas entre
as teorias evolutivas. Proponha uma ilustracdo ou uma analogia (como a que é
apresentada na auto-avaliacdo) que contraponha os principios do gradualismo

darwiniano com o equilibrio pontuado.

RESPOSTA COMENTADA
Esta é uma atividade aberta, ndo hd uma resposta. No entanto,
serd muito produtivo para a disciplina se vocé enviar sua proposta
ao seu tutor a distdncia. Solte sua imaginagdo!

AUTO-AVALIACAO

Esta aula é repleta de historia sobre o desenvolvimento e as criticas em relagdo as
hipéteses sobre a origem da diversidade das espécies. Vocé ndo precisa decorar
nada; basta lembrar que as principais hipoteses apresentam explica¢des diferentes
para o mesmo evento. E analogo ao caso de dois alpinistas que foram escalar a
mesma montanha. Um tomou um caminho ingreme e repleto de escaladas com
escarpas e platds, enquanto o outro foi por uma trilha sinuosa, suavemente
ascendente. Ambos chegaram ao cume da montanha, embora cada um defendesse
ter utilizado o caminho mais apropriado! E importante que vocé saiba as diferencas
relevantes entre o gradualismo darwiniano e o equilibrio pontuado. Revise os

principais conceitos no Quadro 26.1.

150 CEDERJ



INFORMACOES SOBRE A PROXIMA AULA

Na proxima aula, vocé vai conhecer exemplos de estudos nas areas de Genética
Ecoldgica e co-evolucdo. Vamos analisar, também, a importancia da evolu¢édo dos
sistemas de reproducéo e, principalmente, do surgimento da troca de material

genético por meio de reproducao sexuada.
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Genética Ecologica

Metas da aula

Dar exemplos de estudos nas areas
de Genética Ecoldgica e coevolugdo e
analisar a evolucao do sexo.

Esperamos que, ap6s o estudo do contelido desta
aula, vocé seja capaz de:

e |dentificar estudos da area de Genética Ecologica.
e Listar alguns exemplos de coevolugao.

e Relacionar modelos de evolucao do sexo.

Pré-requisitos

Para acompanhar esta aula sao importantes os contetidos
das Aulas 13 (Selecao Natural 1), 14 (Selecdo Natural 2)
e 18 (Adaptacao e Adaptacionismo) de Evolucéo e, mais,
ainda, a Aula 3 de Elementos de Ecologia e Conservacao

(Niveis de Organizacao e o Estudo Ecolégico).
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INTRODUCAO
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A Genética Ecoldgica esta preocupada em demonstrar a acao da selecdo natural
e 0 seu modo de operacdo em populacdes naturais. Esta é uma tarefa que,
muitas vezes, demanda a interacdo da Genética com outras disciplinas como, por
exemplo, Ecologia, Fisiologia e Bioguimica. Nesta aula, estaremos descrevendo
problemas e exemplos que interessam a este campo, usando uma perspectiva

ampliada o suficiente para incluir a coevolucdo e a evolugao do sexo.

BOOMERANG

Como temos marcado bem nesta disciplina, o processo evolutivo
depende de variacio. Nao qualquer tipo de variagdo, mas a variagio
génica, ou seja, aquela de natureza herdavel. Ja vimos que a discussdo a
respeito de qual nivel de variacido génica estava presente nas populagoes
naturais foi o foco de discussdes evolutivas muito interessantes (Aula
16: Controvérsias Evolutivas).

Pois bem, ja sabemos que os niveis de variagdo génica, em nivel
molecular, sdo altos; ja sabemos, também, que a hip6tese nula para
explicar este fato vem do Neutralismo. Os selecionistas, por outro
lado, buscam explicar a variacdo génica a partir da sua relacio com
a variagdo ambiental. Vocé deve estar pensando: isso esta relacionado
com a selecdo natural, logo... E verdade; devido a interesses comuns,
a Genética Ecoldgica e a teoria selecionista se sobrepdem em algumas
explicacdes e em alguns estudos; entretanto, nao sio a mesma coisa!

Se vocé bem lembra (Aula 4: Nova Sintese Evolutiva), a Genética
Ecoldgica surgiu antes da teoria selecionista, ja na década de 1920, e eraa
denominagio dada por E. B. Ford (1901-1988) aos seus estudos sobre a acido
da selecdao natural em populagdes naturais. Os dois exemplos cldssicos
desse campo de estudo sdao aqueles referentes a mariposa Biston betularia
(Aula 13: Selecio Natural 1) e ao caracol Cepaea nemoralis (Aula 18:
Adapatagdo e Adaptacionismo). Lembrou? A teoria selecionista data da
década de 1960, com a entrada em cena dos marcadores moleculares
(ver Aula 8 de Evolugio), e é uma teoria que tenta explicar a origem e
manutencdo da variagdo génica nas populacdes naturais. Assim, ainda
hoje, podemos continuar considerando que a melhor definicdo para

Genética Ecoldgica é aquela inaugurada por Ford.



Vocé ja deve ter percebido, no entanto, que, desde a década de
1960, a Genética Ecoldgica tem muito em comum com o programa
selecionista de pesquisas. Assim, vamos estudar alguns dos esforcos desse
programa de pesquisas em demonstrar a correlagdo entre variagdo génica,

em nivel molecular, e a variagio ambiental.

VARIACAO GENICA E VARIACAO AMBIENTAL

Os selecionistas procuram explicar os altos niveis de varia¢dao
génica encontrados nas populacdes naturais a partir de varios modelos
de variagdo ambiental. Porém, todos esses modelos demonstraram ter
aplicagio restrita, funcionando apenas para parte dos casos.

A variac¢do temporal no ambiente, por exemplo, pode ser evocada
como um dos mecanismos que elevam a varia¢ao génica. Para tanto, é
preciso que um, ou alguns locos, sejam sobredominantes (ver Aula 8
de Genética: Do Gene ao Fendtipo). Dessa forma, se diferentes alelos
apresentam respostas distintas a determinados fatores ambientais,
organismos heterozigotos seriam mais aptos a responder a um gradiente
maior de variacio ambiental que os homozigotos. Este mecanismo
poderia determinar que organismos que habitam ambientes com varia¢io
temporal apresentassem maiores niveis de varia¢ao génica que aqueles de
ambientes estaveis no tempo. Um bom exemplo de ambiente que varia
no tempo € a zona entre-marés de praias e costdes rochosos. Nesse caso,
seria interessante testar essa hipdtese nesses ambientes.

E ela foi testada! Foi estudada a variagdo génica para dois locos
de aloenzimas (ver Aula 8: Marcadores Moleculares no Estudo da
Evolugiao) em oito espécies de um género de molusco bivalve marinho
(Macoma), sendo que duas dessas espécies eram da zona entre-marés,
ficando expostas na maré baixa e submersas na maré alta. As outras
seis espécies eram da zona sublitoral, ficando, portanto, submersas todo
o tempo. Vocé entendeu o desenho experimental? Entio, responda a

atividade a seguir.

CEDERJ 155

AULA ﬁ MODULO 3



Evolucdo | Genética Ecolégica

ATIVIDADE 1

Se a hipotese de variacdo temporal do ambiente estiver correta, o que
vocé espera encontrar como resultado de um teste como esse? Justifique
a sua resposta.

RESPOSTA
Vocé deve observar que a variagdo génica é maior nas duas espécies
da zona entre-marés do que nas seis espécies do sublitoral, pelo
menos para um dos locos estudados. Isto porque, pela hipétese de
variagdo temporal do ambiente, a sobredomindncia determinaria
que os heterozigotos tivessem uma vantagem seletiva no ambiente
mais varidvel. No sublitoral, ambiente estdvel no tempo, uma vez
que estd sempre submerso, os individuos heterozigotos ndo teriam
nenhuma vantagem.

COMENTARIO
Se a sua resposta ficou préxima do esperado, podemos dizer,
entdo, que o desvio foi devido ao acaso, e ndo provocado pela md
compreensdo do desenho experimental, logo, podemos aceitar a
hipdtese nula que, nesse caso, era: a sua compreensdo do desenho
experimental estd dentro do desejdvel. Esta linguagem, certamente,
ndo é adequada ao comentdrio da sua atividade, exceto como
piada, que era a intencdo; mas, € assim, sempre, que se obtém a
exposi¢do dos resultados em trabalhos que testam hipdteses: essa
era a inten¢do da piadal

Os resultados desse experimento nido evidenciaram que as duas
espécies de Macoma da zona entre-marés apresentavam heterozi-gosida-
des maiores que aquelas das seis outras do sublitoral. Mas a histéria ndo
termina ai! Um outro estudo, agora com o mexilhdo Perna canaliculus,
para as mesmas duas zonas litoraneas, foi capaz de encontrar heterozi-
gosidades substancialmente maiores nos individuos da zona entre-marés,
quando comparados com aqueles que habitavam o sublitoral. Entio,
como dissemos no comeco, os modelos para explicar os altos niveis
de variagdo génica baseados em associacdes com a variacao ambiental

parecem ndo ser gerais.
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Outro modelo que tenta explicar o fendmeno é aquele que assume
uma heterogeneidade espacial no ambiente. Assim, os niveis de varia¢io
génica dependeriam do numero de subdivisdes percebidas pelo orga-
nismo no seu habitat. Esse é o chamado modelo do grio ambiental.
Organismos que percebem muitas divisdes no seu meio sao ditos de
uma estratégia de “grao fino”. Aqueles que percebem o ambiente como
homogéneo, sem subdivisdes, sio chamados organismos de estratégia de
“grao grosso”. Essas estratégias podem estar relacionadas ao processo
de dispersdo de sementes em plantas ou recrutamento em organismos
marinhos que podem se dar em épocas e grupos discretos, na ocorréncia
de uma sele¢ao do ambiente pelas larvas e na suscetibilidade a variados
tipos de selecdo ap6s o estabelecimento do organismo jovem no ambiente
onde ird crescer.

Esse modelo j4 foi testado com gastrépodes do género Littorina.
Estes organismos vivem em costdes rochosos da zona entre-marés, que
apresentam uma grande diversidade de microambientes: sombreado,
ensolarado, zona de borrifos, zona seca etc. Nesse caso, foi possivel
demonstrar que a heterogeneidade ambiental favorecia maior varia¢dao
génica. Foram estudados 17 locos de aloenzimas e as heterozigosidades
médias eram maiores em ambientes mais heterogéneos. No entanto, de
modo diferente do modelo anterior, o incremento de variagdo génica
da populacio em ambientes heterogéneos nio significou, obrigatoria-
mente, um aumento da adaptabilidade dos heterozigotos, mas, apenas,
o incremento da varia¢do genética da populacdo como um todo, ja
que diferentes alelos possuem diferentes fatores de selecdao

associados aos diferentes microambientes.

SELECAO NATURAL

Além dos casos cldssicos da mariposa Biston betuluria e do cara-
col Cepaea nemoralis, um exemplo bem bonito, em que se estudou em
detalhe uma variagdo de freqiiéncia génica determinada por um fator
ambiental, é o caso do alelo Lap®* da Aminopeptidase da leucina, em
mexilhoes do género Mytilus. Em dreas de salinidade oceanica, esse alelo
apresenta freqiiéncia de 0.58, reduzindo drasticamente para 0.10 em
dreas estuarinas, onde a salinidade é hipoalina. Este tipo de varia¢do de
freqiiéncia génica de um alelo em relagdo direta com a variacdo de um

fator ambiental é o que chamamos cline adaptativo.
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A explicacdo desse fendmeno foi desenvolvida ao longo de mais
de 10 anos de estudos e integrou, a Genética de Populagdes, dreas como
Ecologia, Fisiologia e Bioquimica. Em resumo, o cline adaptativo da LAP
pode ser explicado da seguinte forma: a variacao de freqiiéncia observada
para o loco Lap®* em funcdo da salinidade é o resultado de sele¢ao intensa
a favor desse alelo em ambientes ocednicos e de outros em ambientes de
salinidade estuarina. O mecanismo bioquimico e fisiologico da sele¢ao
parece estar associado a acdo da LAP na mobiliza¢io de aminoacidos
que regulam o volume celular. No gastropode Thais haemastoma, por
exemplo, a diferenca entre os alelos da LAP se da na eficiéncia de excre-
¢do de substancias nitrogenadas em funcdo de alteracoes de salinidade,
0 que determina que baixas salinidades sio mais importantes para a
selecdo dos alelos daquele loco do que altas salinidades. Essa regulagdo
isosmotica intracelular é encontrada normalmente em bivalves euriali-
nos e ja foi observada em outros géneros de bivalves como Crassostrea,
Mya, Macoma, Modiolus e Pecten, bem como em moluscos gastropodes
como, por exemplo, Nucella lapillus. A caracterizagao bioquimica da
enzima e de seus alelos foi realizada, e alguns estudos demonstraram a
existéncia de diferencas na atividade desses alelos em relacdo a salinidade,
enquanto outros demonstraram, em laboratério, mortalidades diferen-
ciais dos individuos em fung¢io do alelo presente e da salinidade.

Outro exemplo interessante, embora nio tio bem determinado
quanto aquele da LAP em Mytilus, é o da enzima Transaminase Glutama-
to Piruvato (GTP) na regulacao do volume celular no copépodo Tigriopus
californicus. Ele apresenta vdrias semelhancas com o polimorfismo da
LAP em moluscos; contudo, no caso da GTP, a fun¢io enzimdtica estd
relacionada a resposta dos copépodos ao estresse hiperosmotico.

Existem dois alelos mais comuns de GTP nas populacdes de Tigrio-
pus: GTPF e GTPS. O alelo GTP" exibe formas enzimdticas de maior
atividade que GTPS, o que determina maior mortalidade de larvas com

geno6tipo GTPS/GTPS em condigdes de estresse hiperosmético.



ATIVIDADE 2

conferir-lhes uma vantagem seletiva.
() Lap®*/Lap®*  1- CondicGes hiperosmadticas

() Lap®*/Lap®®  2- Ambiente estuarino

() Lap®®/Lap®®  3- Ambiente oceanico
() GTP"/GTPF
() GTPS/GTPF

(3 ) Lap®/Lap®** 1- Condicbes hiperosmdticas
(3) Lap®/Lap®® 2- Ambiente estuarino

(2) Lap®/Lap®® 3- Ambiente ocednico

(1) GTP/GTPF

(1) GTPS/GTP*

RESPOSTA

COMENTARIO

Os genctipos com a presenca do alelo Lap®* tém vantagem sele-
tiva em regides ocednicas e desvantagem em regioes estuarinas;

portanto, todos os gendtipos com Lap®* apresentam

desvantagem

em ambiente estuarino. No caso dos genctipos com alelo GTP/,

eles terdo vantagem em ambiente hiperosmdtico.

No ambiente

hipoosmdtico, contudo, ndo existe vantagem seletiva dos alelos.

GENETICA E POLUICAO

A polui¢do é um tema que apela aos coragdes e mentes. Serd que
ela apela também a variacdo génica? Dito de maneira menos panfletaria:
a polui¢ao tem algum efeito sobre a variacao génica?

A poluicdo é capaz de causar dois tipos de efeito na constitui¢cdo
genética dos organismos. Primeiro, a a¢do dos poluentes pode causar
danos ao material hereditirio, provocando mutagdes génicas ou aber-
ragdes cromossomicas. O resultado destes eventos pode ser a morte do
individuo, o desenvolvimento de neoplasias ou de mosaicos de células
no organismo. Em qualquer dos casos ocorre uma diminui¢ao de adap-
tabilidade dos individuos afetados que, dependendo da sua extensdo
na populacdo, pode significar uma ameaca a sobrevivéncia da popula-
¢do ou mesmo de toda a espécie. Outro efeito possivel dos poluentes
¢ a alteracao do ambiente que, desta forma, age como uma pressio

seletiva que pode modificar a constitui¢ao genética das populacoes.

Correlacione os gendtipos com as condicdes ambientais que podem
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Neste caso, a populacdo sofre um ajuste as novas condi¢oes ambientais,
o que pode significar a modificacdo das freqiiéncias génicas em locos
especificos ou a alteracdo da constitui¢do gendmica como um todo.

Estudos realizados com a craca Balanus amphbitrite, em areas polu-
idas, demonstraram que as freqiiéncias de varios alelos da aloenzima PGI
estdo correlacionadas com os niveis de polui¢io. Do mesmo modo, no
mexilhdo Perna viridis, os metais pesados cadmio e cobre foram identi-
ficados como os principais responsdveis pelas alteracdes de freqiiéncias
alélicas nesta enzima. Outra observagio interessante € a relagdo entre
heterozigosidade e poluicio. Em Israel, espécies de gastropodes dos
géneros Monodonta, Littorina e Cerithium apresentaram uma relacao
positiva entre niveis de diversidade genotipica (heterozigosidade, grau
de polimorfismo e nimero efetivo de alelos) e resisténcia a poluentes,
como metais pesados, 6leos e detergentes.

Os estudos a respeito de genética e poluicdo ndo sao muitos, e os
resultados, na maior parte dos casos, contraditdrios. Estes dois problemas
se devem, principalmente, ao fato de a polui¢do ser um evento contin-
gencial, historico e multifatorial. Por conta disso, efeitos observados
em uma regido nio podem geralmente ser extrapolados para outras, e
o agente causal das alteracdes na constitui¢do genética das populagdes
é obscurecido pela grande quantidade de agentes envolvidos no fend-
meno da polui¢do ou na rela¢do entre dois ou mais agentes (naturais
e/ou poluentes), que podem atuar de modo simples ou em interagdes

complexas.

SEXO E VARIACAO GENICA

Uma das questdes mais intrigantes em Evolucdo é como o sexo se
originou e se mantém ha mais de 570 milhdes de anos, desde o Cambria-
no. Geralmente, se assume que a reproducdo sexuada é uma coisa boa
para as espécies, porque ela aumenta a variabilidade genética; entretanto,
os custos associados ao sexo sdo grandes: dispéndio energético para
formagao de células sexuais, necessidade de parceiro para reproducio,
incerteza de sucesso na busca de parceiro reprodutivo etc. Muito inves-

timento de tempo e energia para um fim incerto!



Na década de 1950, Ronald Fisher (1890-1962) e Hermann Miiller
(1890-1967) propuseram uma teoria para a origem e evolugio do sexo que
parecia ter resolvido o problema. Segundo eles, a reproducdo assexuada
produziria individuos geneticamente iguais que, paulatinamente, iriam
acumulando mutacoes deletérias. Ao longo das geracoes, esses clones
teriam acumulado tantas dessas mutagoes que o futuro das espécies,
com esse mecanismo reprodutivo, seria a extin¢do. As espécies que
apresentassem reprodu¢do sexuada, por outro lado, devido a diploidia,
ndo apresentariam individuos com nenhuma mutagio deletéria isolada.
Os genes deletérios de um dos pais seriam compensados pelos genes bons
do outro. Dessa forma, o sexo, uma vez tendo aparecido, conferiria uma
vantagem seletiva, além de poder acelerar a dissemina¢do de mutagoes
favoraveis e, obviamente, aumentar a variabilidade genética.

Tudo muito bom, tudo muito bem! Porém, considere que os genes
que proporcionam a recombinac¢do, numa espécie com reprodugio
sexuada, nio conferem nenhuma vantagem de sobrevivéncia ou
fecundidade aos individuos. Numa situacao como essa, muito plausivel
inclusive, esses genes alterariam as suas freqiiéncias somente quando
associados com combinacdes favordveis ou desfavoraveis (efeito
“carona”). Em um ambiente estdvel, a recombinagio quase sempre é
selecionada negativamente, uma vez que desfaz combinagdes favoraveis.
Dessa forma, em ambientes estdveis, a reprodu¢do sexuada teria
desvantagem, quando comparada com a reprodugio assexuada.

Como seria a situagdo em ambientes que apresentassem uma
flutuagao ambiental? Esta foi a pergunta Obvia que se fizeram os
evolucionistas. Flutua¢des ambientais podem, de fato, conferir vantagens
a genotipos recombinantes, mas é necessario que elas estejam ocorrendo
em vdrios fatores e seguindo um padrdo muito particular, de modo que
os gendtipos variantes tenham alguma chance de ser vantajosos. Uma
alternativa seria o ambiente flutuar intensamente, oferecendo, assim,
sempre novos desafios para os genétipos recombinantes.

Uma alternativa para a flutuacio ambiental seria uma
heterogeneidade de ambientes. Nesse caso, um mosaico de
microambientes poderia conferir vantagens seletivas a uma descendéncia
diversificada, origindria da recombina¢3ao, quando comparada a

uma descendéncia uniforme, com origem na reproducdo assexuada.
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Contudo, essa situacdo de vantagem s6 é verdadeira se a adaptagio
aos microambientes for conferida por recombinantes de loco tnico.
Se a vantagem aos microambientes é dada por combinacdes especificas
de alelos em muitos locos, ai, entdo, a recombinacio tem chance maior
de destruir estes conjuntos génicos adaptados do que de construi-los.
Assim, mais uma vez, a recombinacio seria selecionada negativamente.
Um quarto modelo para descrever a evolugdo do sexo € se nds
imaginarmos uma situagio de sele¢io dependente de freqiiéncia. Pesquisas
realizadas com uma espécie de graminea, por exemplo, demonstraram
que o valor adaptativo de uma planta mediana de gen6tipo raro, plantada
entre um grande nimero de outros genotipos, era duas vezes maior do
que quando a planta era colocada entre outras do mesmo gendétipo.
Como vocé deve ter percebido, a vantagem conferida pela recom-
binagio ndo parece garantir a evolugdo e a manuten¢io do sexo no
mundo vivo: as desvantagens parecem muito maiores! Para que o sexo
tenha evoluido ele deve ter comecado em organismos com alta fecundi-
dade, nos quais um excesso reprodutivo poderia permitir a existéncia
de altas taxas de selecao necessarias para favorecer uma estratégia de
recombinagcio. E surpreendente, portanto, que a reproducio sexual com
fertiliza¢do cruzada seja o modo reprodutivo mais comum em animais
e plantas superiores. Mesmo em espécies hermafroditas, como molus-
cos pulmonados e muitas plantas, todos capazes de autofertilizacio,
a descendéncia provém, principalmente, de fertilizagao cruzada, toda
vez que existam parceiros disponiveis para reprodugio. Assim, com tdo
pouca informagado sobre as vantagens do sexo, a sua origem e evolucdo

permanece sendo um problema.



ATIVIDADE 3

Relacione a coluna da esquerda, onde sdo citados os modelos propostos
para explicar a origem e evolucdo do sexo, com as caracteristicas descritas
na coluna da direita.

1- Modelo Fisher-Miiller () Desvantagem seletiva na compe-
ticdo com n dividuos do mesmo
genatipo.

2- Flutuagao ambiental () Vantagem seletiva de descendén-

cia com diversidade de combinacées
de alelos em um dado loco.

3- Heterogeneidade () Vantagem seletiva de gendtipos
ambiental variados em condicoes de variacdao

temporal das condicées ambientais.
4- Selecdo dependente de () Vantagem conferida pela manu-
freqtiéncia tencdo de mutacoes deletérias em

heterozigose.

RESPOSTA
1— Modelo Fisher-Mtiller ( 4 ) Desvantagem seletiva na
competicdo com individuos do mesmo
gendtipo.
2— Flutuacdo ambiental (3) Vantagem seletiva de descendéncia

com diversidade de combinacées de
alelos em um dado loco.

3- Heterogeneidade ambiental ( 2 ) Vantagem seletiva de genctipos
variados em condicées de variacdo
temporal das condicées ambientais.

4- Selecdo dependente de fre- ( 1) Vantagem conferida pela manu-
quiéncia tencdo de mutacées deletérias em
heterozigose.
COMENTARIO

Acertar a resposta dessa questdo significa ter alcancado o nosso
objetivo com relagdo a evolugéo do sexo: saber quais sGo os mode-
los que tentam resolver este problema. Vocé néo deverd ter tido
nenhuma dificuldade com ela; mas, se teve qualquer divida na sua
resolugdo, releia com atencdo os modelos descritos que ela deve
ser sanada facilmente.
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ErisTEMOLOGIA

Episteme = Conheci-
mento e Logia =
Estudo; teoria ou
ciéncia da origem,
natureza e limites do
conhecimento.

Rebucionismo

O reducionismo
propde que problemas
complexos sejam
subdivididos em
problemas mais
simples, de forma
iterativa, até que se
obtenham problemas
suficientemente
simples para que
possam ser resolvidos.

HoLismo

Doutrina que
defende que o todo
ndo € a mera soma
das partes e que

tem propriedades
que faltam aos
elementos individuais
que o constituem
(sobretudo, em
relacdo ao ser vivo).
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COEVOLUCAO

Na aula sobre especiacio (Aula 22), discutimos o conceito de
espécie e os dois modelos mais usados para interpretar o fendmeno.
Contudo, ndo discutimos uma questdo importante: qual o efeito, no
processo evolutivo, do processo de criacdo de diversidade? Uma nova
espécie estard, obrigatoriamente, em interagio com outras espécies,
fazendo parte de uma comunidade ecoldgica. A presencga de entidades
qualitativamente diversas tem como conseqiiéncia a reestrutura¢io da
comunidade ecoldgica e suas relacoes. Esse fenomeno faz parte daquilo
que conhecemos como coevolugdo.

O termo coevolu¢do foi usado primeiramente para descrever
as provaveis influéncias que plantas e insetos herbivoros exercem um
sobre a evolu¢do do outro, na medida que eles mantém estreitas relagdes
ecoldgicas. De maneira mais geral, o termo tem sido definido como a
evolucdo na qual a adaptabilidade de um gendétipo depende ndo s6 da
composicdo genética da propria espécie e suas densidades populacionais,
mas, também, de quais sdo essas caracteristicas na espécie com a qual
interage. De modo mais especifico, a coevolucdo tem sido definida, ainda,
como o fendmeno no qual a composi¢io genética de uma espécie varia
em resposta as alteragdes na composicao genética de outra espécie com
a qual interage. Assim, uma espécie evolui em resposta a evolucao de
outra, que evolui em fun¢io da evolugdo da primeira e, conseqiiente-
mente, co-evoluem.

Como vocé ja deve ter entendido, a teoria da coevolugdo esbarra
em um problema sério: precisa realizar a sintese de duas teorias
independentes (a teoria genética da evolucio e a teoria ecoldgica da
estrutura de comunidades). Esse é um trabalho drduo! Ainda mais que
nenhuma das duas teorias estd completa e, pior ainda, sio distintas
nas suas caracteristicas EPISTEMOLOGICAS. A teoria genética da evolucdo
¢ marcada pelo rRebucionismo (ver na Aula 4, A Nova Sintese Evolutiva,
as criticas de Ernest Mayr aos “geneticistas de saquinhos de feijao”),
enquanto a teoria ecoldgica da estrutura de comunidades por um esfor¢o
HOLISTA; mas, vamos ver alguns exemplos em que podemos inferir a

possibilidade do fendmeno coevolucinonario.



Consideremos, primeiramente, a evolu¢cdo da generalidade ou
da especializacdo na utilizacio de recursos. Certamente, a relagio
entre disponibilidade de espécies-recursos potenciais e a tolerancia
dos gendtipos das espécies focais estard afetando a evolug¢do dessas
estratégias. Assim, é esperado que a sele¢do favoreca os gendtipos que
se especializam em espécies-recursos comuns em detrimento daqueles
que o fazem para as espécies-recursos que sdo raras. Contudo, se nenhu-
ma espécie-recurso é abundante no ambiente, os genotipos generalistas
serdo os favorecidos. Essa hipdtese é apoiada pela observacdo de que
espécies de arvores que sio abundantes e espalhadas abrigam mais
espécies de insetos do que espécies de drvores raras ou localizadas. Do
mesmo modo, em florestas temperadas, onde a diversidade é baixa,
sdo encontradas associacOes especializadas de fungos micorriza com as
arvores; ja em florestas tropicais, com alta diversidade, estas associagdes
sa0 mais raras.

Existem evidéncias de que as espécies podem evoluir em resposta
a competicdo interespecifica, de modo a divergirem na utilizagio dos
recursos. Nesse caso, espécies simpdtricas, que partilham a mesma
regido geogrifica, apresentariam diferencas morfolégicas maiores do
que espécies alopdtricas. Esse fendmeno é conhecido como deslocamento
de caracteres. Esse tipo de coevolugio favorece a radiagdo adaptativa.
Poucos desses casos tém sido documentados, porém um exemplo desse
fendmeno foi descrito para duas espécies do caracol-do-lodo Hydrobia
ventrosa e H. ulvae. Esses animais, que colonizaram um fiorde dinarma-
qués no século XIX, divergiram no tamanho do corpo e na distribui¢dao
do tamanho das particulas que consomem. Populagdes alopatricas dessas
espécies ndao apresentam a divergéncia.

Um modelo 6timo para imaginarmos o processo coevolucionario
¢ aquele que envolve a relagio predador-presa. Usando tudo aquilo
que ja sabemos sobre a sele¢io natural, podemos imaginar que, de
modo geral, a selecdo individual deve estar favorecendo, em espécies
presas, aquelas caracteristicas que determinam uma prote¢io mais
eficiente. Em espécies predadoras, por outro lado, as caracteristicas que
possibilitam a captura e subjugacdo das presas, devem ser favorecidas

pela selecao, mesmo que isso resulte na extingiao da populacdo de presas.
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LEIGH VAN VALEN

Influente paleontélogo
de vertebrados, em
atividade na Univer-
sidade de Chicago.
Ele proprio se define
como um generalista
que tem o seu tra-
balho “mudando de
maneira irregular e
imprevisivel com o
progresso das teorias
e do conhecimento”.

Lewis CARROL

Charles Lutwidge
Dodgson era o seu
nome verdadeiro.
Nasceu em Daresbury,
Inglaterra, em 1832,
sendo o mais velho
de 11 filhos. Aos

18 anos ingressou
na Universidade

de Oxford, onde
permaneceu por 50
anos. Alice no Pais
das Maravilbas foi
publicado em 1864

e Alice Através do
Espelbo, em 1871.
Lewis Carrol morreu

em 1898.
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Assim, o processo evolucionario nesses casos é uma luta sem fim que,
eventualmente, pode levar a extingdo de uma, de outra, ou de ambas
as espécies, a menos que cada avanco evolutivo de uma espécie seja
neutralizado por um avanco da outra. Este cendrio foi descrito por um
pesquisador chamado van VALEN, em 1973, e denominado PArRADOXO DA
RAINHA VERMELHA, em referéncia ao livro Alice através do espelbo de Lewis
Carrol (Diz a Rainha Vermelha para Alice “Percebe, aqui vocé corre tudo
o que vocé pode para se manter no mesmo lugar.”). Estudando a sobre-
vivéncia de varios grupos taxonomicos ao longo da histéria evolutiva,
van Valen percebeu que a probabilidade de extingdo de um género ou
familia é independente do tempo que ele ja existiu. Isso significa que a
medida que a evolugao de um grupo avanga, ele ndo aumenta as suas
chances de sobrevivéncia. Além dos dados paleontoldgicos descritos por
van Valen, existem poucas evidéncias de uma longa e continua coevolugio
entre predadores e presas.

Todos os exemplos de coevolugdo que descrevemos até agora
diziam respeito a interagOes interespecificas; no entanto, a defini¢io
de coevolugio faz referéncia direta a um processo de influéncia dessas
interagdes sobre a composi¢ao genética das espécies. De fato, existem
poucos exemplos que exploram as bases genéticas da coevolugio.
Um resultado genético interessante é a descri¢io de sistemas gene-gene
envolvidos na interagdo entre parasitas e hospedeiros. Esse é o caso
da relacdo entre plantas e fungos patogénicos. Em plantas de cultivo,
alelos dominantes tém sido identificados em vérios locos, o que confere
resiténcia ao ataque de fungos. Para cada um desses alelos tém sido
identificados alelos recessivos que conferem ao fungos a capacidade de
superar a resisténcia das plantas. Outro exemplo notavel é aquele das
borboletas miméticas. Heliconius erato, uma borboleta impalatavel,
apresenta populagdes geogrificas que diferem no padrio de manchas
nas asas. Esse padrao é regulado por um conjunto de oito locos.
A borboleta mimética H. melpomene apresenta um padrio de varia-
¢do geografica que coincide com aquele de H. erato que é, também,

regulado geneticamente.



E para ndo dizer que ndo falei das flores: Que podemos dizer
sobre o efeito da coevolucio sobre a estrutura das comunidades? Muito
pouco! Como ji vimos, os efeitos da coevolugio tanto podem signifi-
car maior estabilidade das espécies (como no caso do deslocamento
de caracteres) quanto provocar a extin¢ao das competidoras. Como os
processos ecologicos ocorrem em tempo menor do que os evolutivos,
é provavel que eles tenham um papel mais relevante na estruturagdo
das comunidades. Por exemplo, as variagdes de tamanho populacional
ocorrem mais rapidamente do que aquelas relacionadas a composi¢io
genética das populagoes. Por isso, se existe algo de seguro para se dizer
nesse campo, é que € aqui que a auséncia de uma sintese entre a teoria

genética e a teoria ecolOgica se faz mais sentir!

CONCLUSAO

A hipdétese nula nos estudos de Genética Ecoldgica é sempre a
explicacdo neutralista. A utilizagio do argumento de que a sele¢io natu-
ral é a forca determinante das alteracdes na composigdo genética das
populacoes depende de observacdo cuidadosa que possa refutar a hip6-
tese nula. Como vimos nesta aula, a Genética Ecoldgica representa uma
tentativa de estudar os organismos sob uma perspectiva interdisciplinar,
sendo, portanto, um estudo complexo, demorado e dispendioso. Ainda
assim, representa belo exemplo de engenho e criatividade na resolu¢do
de problemas evolutivos.

Com esta aula, terminamos o ciclo sele¢do natural!

CEDERJ 167

AULA ﬁ MODULO 3



Evolucdo | Genética Ecolégica

RESUMO

A Genética Ecolégica esta preocupada em demonstrar a agao da selecao natural e
o seu modo de operagdao em populag¢ées naturais. Por conta disso, ela tem muito
em comum com o programa selecionista de pesquisas, embora ndo seja a mesma
coisa. O Selecionismo é uma hipétese, enquanto a Genética Ecolégica, um campo
de estudos. Entre os problemas que tém sido trabalhados, encontramos aqueles que
tentam demonstrar a correlagdo entre variagdo génica e variagdo ambiental, tais
quais os modelos de grao ambiental, clines adaptativos, efeitos da poluicao etc.
Diretamente relacionado com a questao da varia¢do génica esta o problema da
origem e manutencdo do sexo no mundo biolégico. Geralmente, se assume que
a reproducdo sexuada é uma coisa boa para as espécies porque ela aumenta
a variacdo génica; entretanto, os custos associados ao sexo sdo grandes. Desde
a década de 1950, com o modelo Fisher-Mdller, procura-se uma explicacao para
esse fendmeno, mas parece que as vantagens conferidas pela recombinacao e o
incremento da variacdo génica sdo menores que as desvantagens. Para que o sexo
tenha evoluido, ele deve ter comecado em organismos com alta fecundidade, nos
quais um excesso reprodutivo podia permitir as altas taxas de selecdo necessarias
para favorecer uma estratégia de recombinacdo. Contudo, ainda existe pouca
informacdo sobre os processos que possibilitaram a origem e evolucdo da
reproducdo sexuada.

Outra questao, muito importante, diz respeito a possibilidade de um processo
evoluciondrio, no qual uma espécie evolui em resposta a evolucdo de outra,
que evolui em funcdo da evolucdo da primeira, e assim por diante; ou seja, um
processo de coevolucdo. O estudo da coevolugdo esbarra em um problema sério:
precisa realizar a sintese de duas teorias independentes (a teoria genética da
evolucdo e a teoria ecologica da estrutura de comunidades). Exemplos de processos
coevolucionarios tém sido descritos em relagdo a evolucdo da generalidade ou da
especializacdo na utilizacdo de recursos, deslocamento de caracteres em espécies
simpatricas, relacdo predador-presa, mimetismo etc.

No que diz respeito aos efeitos da coevolugdo sobre a estrutura de comunidades,
existe pouca informacao. E provavel que os processos ecolégicos tenham um papel
mais relevante na estruturagao das comunidades do que os processos evolutivos;
parece evidente, porém, que existe um longo caminho para ser percorrido até que
possamos entender melhor as interacées entre processos evolutivos e ecolégicos

na estruturacdo das comunidades biolégicas.
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INFORMACOES SOBRE A PROXIMA AULA

Com o agravamento dos problemas ambientais causados pela sociedade moderna,

tem se desenvolvido muito a preocupagdo com a conservacgdo dos recursos naturais.

Na préoxima aula, vocé estard estudando a Genética da Conservacdo, ou seja,

a aplicacdo de muitas das teorias e técnicas que vocé aprendeu em Evoluc¢ao para

conservacdo e manejo da diversidade biolégica.

ATIVIDADES FINAIS

1. Diferencie Selecionismo de Genética Ecolégica.

RESPOSTA
1. O Selecionismo tenta explicar a origem e manutencdo da variagdo
génica pela acdo da selecdo natural; é uma explicacdo geral para o
fenémeno dos altos niveis de variacGo génica encontrados nas popu-
lacées naturais. A Genética Ecoldgica estd preocupada com a agéo da
selecdo natural em populagdes naturais. Ela quer observar, medir e
entender a acdo da selecdo natural; ndo é uma explicagdo geral, mas
um campo de estudos.

COMENTARIO
Esta questdo demanda de vocé uma boa compreensdo do que vem
a ser tanto o Selecionismo quanto a Genética Ecoldgica. Se vocé
conseguiu respondé-la de maneira adequada, entdo jd estd distinguindo
dominios adequadamente.
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2 . Vocé esta estudando os efeitos da poluicdo sobre a variacdo génica, usando
uma espécie de cracas como modelo. O seu estudo inclui varios portos brasileiros.
Os resultados sdo contraditérios: ora indicam uma correlacdo, ora ndo. Como vocé

justificaria os seus resultados?

RESPOSTA
2. Justificaria os resultados devido ao fato de que a poluicGo é um
evento multifatorial. Os efeitos observados em um porto podem ser
causados por um agente poluente que esteja ausente em outro porto.
Do mesmo modo, as correlacées podem ser produzidas por uma com-
binagcdo complexa de poluentes em dada regido.

COMENTARIO
A leitura atenta desta aula levou vocé a responder facilmente essa
questdo. Caso tenha tido dificuldade em respondé-la, isto indica que
vocé deve reler o item sobre Genética e PoluicGo com mais atencdo.

3. Quais os problemas que os modelos para a evolu¢do da reproduc¢do sexuada

enfrentam?

RESPOSTA
3. A recombinacdo produzida pela reproducdo sexuada s6 oferece
vantagens seletivas em condicbes de variacdo ambiental, seja no tempo
(flutuacdo ambiental) seja no espaco (microambientes) e, mesmo
nesses casos, depende de condicoes especiais como, por exemplo,
a adaptacdo produzida por recombinacéo de alelos em apenas um
loco. A adaptacédo, que é o efeito da combinacdo de diferentes alelos
em vdrios locos, é desfeita pela recombinacgdo. Para que o sexo tenha
evoluido, ele deve ter comegado em organismos com alta fecundida-
de, nos quais um excesso reprodutivo podia permitir as altas taxas de
selecdo necessdrias para favorecer uma estratégia de recombinagéo.
Dessa forma, a reproducdo sexuada parece apresentar mais desvan-
tagens que vantagens.
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COMENTARIO

Se vocé teve sucesso em resolver esta questdo, estd alcancando os
objetivos desta aula e de toda a disciplina de Evolucéo: desenvolver a
capacidade de argumentagdo com os argumentos evolutivos.

4. Quando a competicdo entre espécies é menor que a competicdo entre os
individuos dentro da proépria espécie, pode-se dizer que as espécies coexistem de
modo estavel. No caso contrario, uma das conseqiéncias possiveis é a extincdo
de uma das espécies. Alternativamente, pode haver o Deslocamento de Caracteres.

Explique o que vem a ser isso.

RESPOSTA
E quando a divergéncia entre populacées de espécies simpdtricas &
maior do que entre popula¢bes das mesmas espécies em alopatria. Isto
se deve a acdo da selecdo natural para diminuir o efeito da competicGo
interespecifica.

COMENTARIO
Questdo simples. Ndo deve ter oferecido nenhuma dificuldade na
sua resolucdo. A primeira parte da resposta é dbvia; a sequnda néo
é obrigatdria, mas estd relacionada a sua necessidade, ou ndo, de
explicar as evidéncias.

AUTO-AVALIACAO

Esta aula ndo apresentou muita teoria; ela foi muito mais ilustrativa, com a
exposicdo de uma série de exemplos sobre os estudos dedicados a entender as
relacdes entre as populacdes naturais e o ambiente. Porém, era preciso que vocé
soubesse a teoria! Se vocé teve algum problema para compreender esta aula,
leia, com mais atencdo ainda, os pontos que nao ficaram claros, porque, agora,
vocé tem de descobrir também em que ponto do caminho vocé deixou a teoria.
De maneira geral, sera facil saber disso, uma vez que as aulas anteriores estdo

sempre indicadas no texto.
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Genética da Conservacao

Meta da aula

Enumerar casos em que o estudo evolutivo foi
atil na conservacao das espécies.

Esperamos que, apés o estudo do contetido desta
aula, voceé seja capaz de:

e Exemplificar aplicagbes praticas da genética
para a conservacao das espécies.

Pré-requisitos

Vocé compreendera esta aula mais
facilmente se revisar os varios tipos de
marcadores moleculares disponiveis
ao estudo da Evolucdo (Aula 8); a
importancia do tamanho efetivo

de populacdo na manutencéo da
variabilidade génica (Aula 11) e a
estruturagao populacional (Aula 20).
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Na aula passada, vocé viu como o estudo da Evolucao inclui e auxilia o estudo
da Ecologia, com varios exemplos de aplicacdes bem-sucedidas de abordagens
moleculares para o estudo da ecologia das espécies.

Nesta aula, veremos aplicacoes ainda mais especificas dos estudos evolutivos,
desta vez na conservacao da Natureza. Esta aula é baseada no capitulo
“Genética da Conservacao” (SOLE-CAVA, 2000), o livro Genética molecular e
evolucdo (MATIOLI, 2000), uma das poucas publicacdes na area de Genética
Evolutiva escrita totalmente por autores brasileiros, e que recomendamos que
voce leia.

Vamos comegar pelo comeco. O que queremos conservar quando falamos em
conservacao? Normalmente, as respostas para esta pergunta sao: “a Natureza”
ou, mais formalmente, “a biodiversidade”. Entdo, vamos colocar mais uma
guestdo: O que é biodiversidade? Procure pensar nos varios niveis de diversidade
gue podemos querer conservar e escreva-os em uma folha de papel antes de

descobrir a resposta.

Apesar de ser muito popular hoje, a expressdo diversidade biolégica
comegou a ser usada na literatura ha pouco tempo. O termo biodiversidade
é mais recente ainda, tendo sido usado pela primeira vez em 1985, por
W.G. Rosen, para uma reunido do Foro Nacional de Biodiversidade, em
Washington (EUA). Desde sua origem, a expressao diversidade biologica
ja trazia a idéia do conjunto da variabilidade nominal (as espécies que
existem em um ambiente), ecoldgica (as suas interacOes) e genética
(diversidade de alelos nos varios locos de uma espécie). Nos trabalhos
cientificos resultantes do encontro da Organizagio das Nag¢des Unidas
sobre 0 Meio Ambiente, em 1992, no Rio de Janeiro, reconheceu-se que o
componente genético da biodiversidade era fundamental, pois € a variagido
nos genes que fornece o material basico para a sele¢do natural e, portanto,
para a evolucdo de todas as espécies (HEYWOOD e WATSON, 1995).

Com o aumento da populagdo humana e o desenvolvimento indus-
trial, a biodiversidade do planeta sofreu modifica¢oes profundas. A sociedade

humana consome atualmente 40% de toda a producio primaria terrestre do



planeta. Nunca uma tnica espécie consumiu uma proporg¢io tao grande de
todos os recursos naturais. Além disso, as modifica¢des causadas por nossa
espécie nas demais sdo, em geral, no sentido da reducdo da biodiversidade. A
destrui¢io da biodiversidade do planeta, devido ao nosso desenvolvimento,
ndo tem precedentes na historia da Terra.

Atualmente, calcula-se que existam cerca de 12 milhdes de espécies
no planeta (algumas estimativas sugerem até 100 milhdes, levando-se em
conta uma possivel megadiversidade de bactérias e fungos marinhos).
Dessas espécies, s6 conhecemos, até 2004, menos de dois milhdes. Como
a taxa de descoberta de espécies novas (19 mil por ano) é inferior a taxa
de extingdo (25 mil por ano), mais da metade das espécies estara extinta

antes mesmo de ter sido conhecida pela Ciéncia (Figura 28.1)!

12 = . - - - = Espécies existentes

=y ——— Espécies conhecidas
10 1 i

MilhGes de espécies

Ano

Figura 28.1: NUumero de espécies existentes no mundo e nimero de espécies conhe-
cidas no mundo.

Além de provocar o desaparecimento de espécies, o desenvolvimento
humano também contribui no florescimento de algumas outras. Que
espécies aumentaram em numero devido a atividade humana? Veja se
vocé consegue enumerar 0 maior niumero possivel, e tente classifici-las

quanto a sua relacdo com nossa espécie.

2000 2050 2100 2150 2200
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As espécies que se beneficiaram com o crescimento da nossa sio
poucas. Elas podem ser classificadas em:

a) aquelas que nos servem de alimento (como vacas, galinhas,
trigo etc.);

b) as que nos servem de meio de transporte ou carga (como
cavalos, burros etc.);

¢) as que nos servem de companhia ou protecdo (como gatos,
cachorros etc.);

d) as que nos usam como alimento (como bactérias, mosquitos,
pulgas, vermes etc.);

€) as que nos usam como meio de transporte (como as bioinvasoras,
que veremos mais adiante na aula de hoje);

f) as que sdo comensais da sociedade humana (como baratas,
ratos, pombos etc.).

O objetivo central da Genética da Conservacio é o estudo da
biodiversidade molecular nas populacdes naturais das espécies sob
impacto antropogénico, com a finalidade de minimizar esse impacto.

A ciéncia da Genética da Conservacio foi criada no final dos anos
1970, e os primeiros livros a rever o assunto foram feitos na década
seguinte. Naquele momento, a Genética da Conservagio se resumia
praticamente a estimativas de variabilidade genética (heterozigosidade)
e 4 sua extrapolacdo para a estimativa do tamanho efetivo de populagdes
ameacadas ou que haviam sofrido estrangulamentos populacionais
(bottlenecks, em inglés, também chamados gargalos populacionais).

Por causa dessa limitagio, a Genética da Conservacio foi criticada,
no final dos anos 1980, considerada um desperdicio de dinheiro e esforgos
que poderiam ser mais bem utilizados na manuten¢do de parques e
reservas ambientais. As questdes demograficas — como o numero
absoluto de individuos e variagdes estocdsticas nesses nimeros — seriam
mais importantes do que as questdes genéticas, pelo menos da forma
como eram apresentadas na época. No entanto, como os geneticistas
entenderam melhor os problemas enfrentados pelos conservacionistas,
que por sua vez compreenderam melhor o potencial que marcadores
genéticos tém para a abordagem de seus problemas, criou-se uma
interagdo positiva entre as duas ciéncias. Dessa forma, a Genética da
Conservacdo voltou a se tornar uma ciéncia util para cientistas e pessoas

em geral interessadas na conserva¢do ambiental.



Como dito anteriormente a Genética da Conservagao pode ser
usada como auxiliar para pesquisas em diferentes campos. Para esses
estudos usamos marcadores moleculares, que sdo, como vocé viu na Aula
8, pedacos de genes ou seus produtos, que tém variabilidade alta dentro
das populagdes, de modo que podemos usa-los para comparar e distinguir
individuos, populacoes ou espécies (dependendo do nivel de variabilidade
de cada marcador).

Os marcadores moleculares podem ter vdrias aplicacdes na
Genética da Conservacgdo. Alguns exemplos s3o:

a) Estimar os niveis de heterozigosidade e relaciond-los com
parametros importantes na sobrevivéncia das espécies, como eficiéncia
reprodutiva e resisténcia a doengas.

b) Analisar estruturas familiares, os efeitos da reproducio
assexuada na populagio e determinar o sexo de animais com pouco
dimorfismo sexual externo.

c¢) Verificar a biodiversidade nominal e os niveis de endemismo
e cosmopolitismo das espécies, por meio de estudos de sistemdtica
molecular.

d) Identificar e acompanhar a dispersdo de espécies
bioinvasoras.

e) Identificar a origem de produtos industrializados para
controlar a comercializa¢io fraudulenta de espécies de venda proibida
ou restrita.

Essas aplicacoes serdo brevemente comentadas a seguir.
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TAMANHO EFETIVO
DE POPULACAO

E o niimero de individuos
de uma populagio
idealizada (em Evolugcio,
isso quer dizer em
equilibrio de Hardy-
Weinberg), que perderia
variabilidade génica com
a mesma velocidade que
a populagdo considerada.
Em outras palavras, para
que o tamanho efetivo
seja igual a0 nimero

de individuos, é preciso
que, na populagio, os
cruzamentos sejam todos
aleatorios, que todos os
organismos estejam em
idade reprodutiva, que

a contribuicdo de cada
casal para a geraco
seguinte seja a mesma, sem
sobreposicao de geracdes, e
ndo haja endocruzamento
e selecao. Em geral, no
entanto, o desvio que as
populagdes tém dessa
populacdo ideal faz com
que os tamanhos efetivos
sejam bem menores que os
tamanhos populacionais
baseados na simples
contagem de individuos.
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HETEROZIGOSIDADE E RISCO DE EXTINCAO

A variabilidade génica de uma espécie depende de varios fatores (vocé
viu uma discussdo sobre esses fatores na Aula 16). Um dos fatores mais
importantes na determinacao da heterozigosidade de uma espécie € 0 tamanho
populacional: quanto maior for a populacio, maior sera a variabilidade
génica que ela contém (Figura 28.2).

0,30 o -

0,25
0,20 4
0,15 4

0,10 S

Heterozigosidade

0,05 -

0,00

T T T T
0 20000 40000 60000 80000

Tamanho populacional (Ne)

Figura 28.2: Relacdo entre tamanho efetivo de populacdo (Ng) e heterozigosidade.

No entanto, essa relacdo sé vale para populagdes que nio sofreram
grandes variacdes nos seus tamanhos populacionais ao longo de suas
historias recentes. Sabemos que o TAMANHO EFETIVO de uma populacdo
pode ser bem diferente do total de individuos encontrados, sendo
altamente influenciado por redugdes populacionais (também chamada
“estrangulamentos” ou “gargalos” populacionais).

O tamanho efetivo (Ne) de uma populagdo apds t geragdes pode
ser medido como a média harmonica dos tamanhos de cada uma dessas

geracoes (Nj), ou seja (formula 1):

N =t

e Zt: 1

iz N,
Vocé quer ver como essa média é fortemente influenciada pelos
tamanhos populacionais pequenos? Digamos que uma populag¢io tenha
um tamanho efetivo de 100 individuos na primeira geracdo (N1 = 100),
10 individuos na segunda geragdo (N2 = 10) e 100 individuos nas trés
geragoes seguintes (N3 = N4 = N5 = 100). Qual serd o tamanho efetivo

apOs as cinco geragoes?



Se o tamanho efetivo fosse baseado na média aritmética, teriamos
um tamanho efetivo médio de (100 + 10 + 100 + 100 + 100)/5 = 82. No
entanto, usando a média harmonica, temos que Ne = 5/ (1/100 + 1/10
+ 1/100 + 1/100 + 1/100) = 5/0,15 = 33,3.

Vejamos como aumenta lentamente o tamanho efetivo apés um
estrangulamento populacional. Consideremos uma populagdo que era
muito grande (tamanho efetivo = 1.000) e que sofreu uma reducdo
populacional, ficando reduzida a 25 machos e 25 fémeas (tamanho efetivo
= 50), posteriormente aumentando para 1.000 individuos novamente,
permanecendo nesse tamanho populacional por mais 10 geracoes.
Aplicando-se a formula do tamanho efetivo apds estrangulamentos,
vemos que, mesmo ap6s 10 geragdes de um tamanho populacional alto,
o tamanho efetivo de populacdo ndo havia recuperado sequer 50% de

seu tamanho original (Figura 28.3).
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Figura 28.3: Efeito de estrangulamentos na recupera¢do do tamanho efetivo de
populacdo. A linha cheia representa o tamanho efetivo da populacéo, a linha pon-
tilhada representa o total de individuos em idade reprodutiva.

Serd que isso acontece mesmo na Natureza? Vejamos o exemplo
das espécies de elefantes-marinhos (Figura 28.4): Mirounga angustirostris
(da costa do Pacifico da América do Norte) e Mirounga leonina (do
sul da Argentina): A espécie M. angustirostris foi fortemente cagada

no século XIX nos Estados Unidos, de modo que, no final do século,
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foi considerada extinta. No entanto, felizmente havia sobrevivido uma
pequena colonia, de cerca de 50 casais, em uma ilha desconhecida dos
cacadores, por ficar mais distante da costa da Califérnia. Quando essa
colonia foi descoberta, passou a ser imediatamente protegida e, até hoje,
é proibida a caca dessa espécie. Como conseqiiéncia da alta capacidade
de reproducdo da espécie e da sua protegio, as populagdes desse elefante-
marinho aumentaram enormemente, de modo que, no final do século
XX, ja chegavam a mais de 30.000 individuos. Como a variabilidade
génica depende do tamanho efetivo de populagio que, por sua vez,
é altamente influenciado por gargalos populacionais, espera-se que a
populacao de M. angustirostris, apesar de muito grande hoje em dia,
tenha um tamanho efetivo de populagio pequeno e, conseqiientemente,

uma variabilidade génica baixa.

Figura 28.4: Mirounga angustirostris.

De fato, ao analisarem-se os genes dos elefantes-marinhos da América
do Norte, observou-se uma baixissima heterozigosidade (H < 0,2%),
quando comparada, por exemplo, com os elefantes-marinhos da Argentina
(H = 10%), que nunca haviam sofrido reducdes populacionais.

Uma outra informagdo importante que obtemos da genética de
populacdes, e que é ttil para quem trabalha com conservacdo, é que
o tamanho efetivo da populacido ndo depende somente do niimero de
individuos, mas também da proporcdo sexual da populagio. Isso acontece
porque, se tivermos uma popula¢io com predomindncia de um dos sexos,
os alelos dos individuos daquele sexo estardo representados em excesso
na préxima gera¢ao, diminuindo, assim, a variabilidade que a populacio
poderia ter com o mesmo numero de individuos, se esta tivesse metade

de machos e metade de fémeas.



Imagine, por exemplo, que vocé tivesse espaco, em um parque
natural, para 50 elefantes. Como as fémeas despendem muito mais
energia que os machos na reproducio (pois ficam gravidas por um
ano), poderia parecer uma boa idéia ter 49 fémeas e apenas um macho,
que facilmente cruzaria com todas elas. No entanto, se fizéssemos esta
escolha, estariamos fazendo com que, na proxima geragdo, todos os
filhotes fossem irmaos por parte de pai. Para cada loco génico, 0 maximo
de alelos que a populagio de filhotes poderia ter seria reduzido, pois o
pai deles todos estaria contribuindo, no maximo, com dois alelos para
a préxima geracdo. A férmula que usamos para calcular o tamanho
efetivo de populagdo em fun¢io da propor¢ao de machos (Ny) e de

fémeas (Ng) é (formula 2):

CANGN,
N, +N_

N

Entdo, determine o tamanho efetivo de uma populagio com um

touro e 50 vacas.

Usando a férmula, temos Ne = (4 x 1 x 50) / (1 + 50) =200/ 51
=3,92. Ou seja, do ponto de vista evolutivo, isso equivale, basicamente,

a ter dois touros e duas vacas (Figura 28.5).

Figura 28.5: O tamanho
efetivo de populacdo é
altamente dependente
da proporg¢do sexual.
Um touro com 50 vacas
corresponde, do ponto
de vista evolutivo, a dois
touros e duas vacas.
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Assim, os administradores de popula¢des ameacadas de extingdo
devem levar em conta ndo somente as capacidades reprodutivas das espécies
que vao ser preservadas, mas também sua proporg¢io sexual, de maneira a
otimizar o tamanho populacional. E verdade que, no caso dos elefantes,
uma propor¢ao de 25 machos e 25 fémeas nao seria a melhor, pois, de fato,
terfamos também como prioridade aumentar a populagio como um todo
(para tornd-la mais resistentes a problemas demograficos, como enchentes
ou mortalidades nio especificas). Mas, por outro lado, o nimero de machos
que deveriamos manter ndo poderia ser baixo demais, para que o tamanho
efetivo permanecesse razodvel. A maneira de estimar esse niimero minimo
é simular, com vérias proporg¢des sexuais, o tamanho populacional efetivo
resultante (usando a férmula 2), e comparar o beneficio reprodutivo de
ter mais fémeas do que machos (= mais filhotes) com o beneficio evolutivo
de ter uma proporcio igual de machos e fémeas (= maior variabilidade
génica). Na Figura 28.6 vemos uma simulac¢do desse tipo. Se assumirmos
que cada fémea gera apenas um filhote, vemos que a propor¢io ideal de

machos e fémeas serd por volta de 13 machos para 37 fémeas.

60
0 \\ /
40

30 %‘\\ —— Tamanho efetivo
/ '\‘\‘ —+— Numero de filhotes
20 /
10 /

1 3 5 7 9 1 13 15 17 19 21 23 25

Numero de machos

Figura 28.6: Tamanho efetivo e nimero de filhotes em varias proporc¢des sexuais em
um total de 50 elefantes.

Mas estamos falando tudo isso considerando que a variabilidade génica
€ uma coisa boa para a conservagao das espécies. Por que € assim? Por que

vocé acha que é importante manter a variabilidade génica das populagdes?



A variabilidade génica é importante, pois ela é a matéria bruta da
selecdao natural. Sem variabilidade génica ndo hd o que selecionar, ndo é?
Mesmo que uma espécie tenha encontrado os genes ideais para um dado
ambiente, se ela ndo tiver variabilidade génica, ndo terd como se adaptar
a modificacdes que possam vir a acontecer nesse ambiente. A correlacio
necessdria entre o potencial evolutivo de uma espécie (medido como a
capacidade que uma espécie tem de aumentar seu valor adaptativo) e
a heterozigosidade é conhecida como Teorema Fundamental da Sele¢do
Natural, de Fisher (1930).

Um exemplo de como a variabilidade génica pode ser importante
foi observado recentemente com populagdes do guepardo (Acinonyx
jubatus jubatus). O guepardo é um felino conhecido mundialmente por
ser o mais veloz animal terrestre (pode correr a 114km/h) e pela beleza
de sua pele (Figura 28.7). Essa espécie ja foi muito populosa na Africa,
mas, de 1900 até 1980, 90% de sua populagio foi destruida (de 100.000
para 10.000), de modo que varios zoologicos e parques foram feitos, em

todo o mundo, para tentar preserva-la.

Figura 28.7: O guepardo é o animal terrestre mais veloz do planeta.

A queda nos tamanhos populacionais do guepardo resultou em uma
redugido radical de sua variabilidade génica, de modo que vérias estimativas
de heterozigosidade produzem valores menores que 0,01% de variabilidade.
Os guepardos sdo geneticamente tdo homogéneos que mesmo os genes
- normalmente hipervaridveis — de seu sistema de histocompatibilidade (o
chamado sistema MHC) sao monomorficos, de modo que transplantes de
pele de individuos nio diretamente aparentados nio sio rejeitados (como
vocé sabe, a rejeicio é um fendmeno muito comum em transplantes em
vertebrados, inclusive no homem). Isso provavelmente foi responsavel pela
dizimagao da populagio de guepardos de um parque de criagao nos Estados

Unidos, onde uma epidemia do virus da peritonite felina praticamente
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Figura 28.8: " — Aqui vocé deve correr
o tempo todo para permanecer no
mesmo lugar", disse a Rainha Vermelha

para Alice.
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eliminou uma popula¢do experimental nos anos 80, matando mais de
60% de toda a populagio e debilitando severamente os sobreviventes. Em
outros felinos, como os gatos domésticos (que tém variabilidade normal no
sistema MHC), as epidemias de peritonite costumam matar menos que 5%

dos animais afetados.

A RAINHA VERMELHA E A EVOLUCAO DO SISTEMA MHC

As proteinas do sistema MHC s3o responsaveis pelo reconheci-
mento de peptideos virais ou de outros patogenos e pela transmissao dessa
mensagem aos linfocitos T, no processo de resposta imune as infec¢des.
Assim, existe uma co-evolugdo constante entre 0s organismos patogénicos
e o sistema de reconhecimento. Nesse processo, cada mutacio que altera
os peptideos virais e diminui sua chance de reconhecimento pelo sistema
imunolodgico é favorecida e, conseqlientemente, aumenta em frequiéncia
na populagdo viral. Uma vez que tal peptideo mutante passe a ser comum
nesses virus, cada mutag¢io no sistema de reconhecimento que permita a
detec¢do do novo peptideo também € favorecida. Esse processo de agio
e reacdo constante é também conhecido como a hipdtese evolutiva da
Rainha vermelha (Figura 28.8).

A GENETICA DA CONSERVACAO E A DETERMINACAO DO SEXO

Determinar o sexo dos animais pode ser importante como, por
exemplo, para formar pares para reprodu¢do em cativeiro ou para
melhor se entender as estruturas familiares de espécies na Natureza.
Em animais com pouco dimorfismo sexual externo, como papagaios e
alguns golfinhos, essa determinag¢ao do sexo sem produgio de estresse

desnecessario pode ser dificil. Ai entram em cena os marcadores



moleculares! Essa determinagio é feita geralmente com genes que se
situam nos cromossomos sexuais. No caso das aves, os machos tém dois
cromossomos Z e as fémeas tém um cromossomo W e um cromossomo
Z. No caso dos golfinhos, como nos demais mamiferos, os machos sdo
XY e as fémeas sio XX. O procedimento é simples: sio desenhados
iniciadores de PCR (vocé estudou sobre PCR na Aula 8 de nosso curso)
para genes dos cromossomos sexuais. Quando, apos o PCR, temos
um produto amplificado, significa que aquele individuo tinha aquele
cromossomo sexual. Esse procedimento foi usado com sucesso, no Brasil,
para determinar o sexo de papagaios, periquitos (MIYAKI et al., 1998)
e golfinhos (CUNHA e SOLE-CAVA, 2004).

Considere, por exemplo, o sistema do fator de determinagio
testicular (SRY), presente apenas nos machos, e as proteinas do dedo de
zinco que, com iniciadores especificos, amplificam os fragmentos ZFX
e ZFY nos cromossomos X e Y, respectivamente. O produto de PCR
do gene SRY tem 170 nucleotideos o ZFX tem 430 nucleotideos e o
ZFY tem 270 nucleotideos. Foram coletadas amostras de sete golfinhos
(PR135, 6/12/01, Sf11, Sf10, SFOS, B3 e B4) do Rio de Janeiro e Sio
Paulo (a espécie desse golfinho é Sotalia fluviatilis, comum na baia de
Guanabara). Observe a Figura 28.9, preencha a Tabela 28.1 e responda:

qual o sexo desses golfinhos?

1000 pb
500 pb
250 pb

Figura 28.9: Padrdo eletroforético de sete golfinhos ap6s PCR com sistemas de inicia-
dores para os genes ZFX (presente apenas no cromossomo X) e ZFY e SRY (presentes
apenas no cromossomo Y). A primeira coluna é um marcador de tamanho de DNA.
As bandas com 1.000, com 500 e com 250 pares de bases (pb) de nucleotideos estdao
indicadas.
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Tabela 28.1. Como determinar o sexo de golfinhos? Marque as colunas
ZFX, ZFY e SRY com um X quando a banda estiver presente, na Figura
28.9, em cada um dos individuos. Depois use essa informac¢do para

determinar o sexo dos individuos.

Golfinho ZFX | ZFY | SRY | Sexo
PR135
6/12/01
Sf11
sfos
B3
B4

Observando a Figura 28.9 vemos, por exemplo, que o golfinho
PR135 tem, no sistema ZFX/ZFY, duas bandas (uma com menos de
500 pb, outra com mais de 250 pb). Essas sdo as bandas ZFX e ZFY,
respectivamente. No sistema SRY, ele apresentou uma banda. Como ele
tem as bandas ZFX e ZFY, é XY; portanto, um macho. Isso é confirmado

pela presenga da banda do fator de determinagdo testicular SRY.

Golfinho ZFX | ZFY | SRY | Sexo
PR135 X X X M
6/12/01 X

Sf11 X F
sfos X X X M
B3 X X X M
B4 X X X M

VERIFICANDO AS ESPECIES PARA CONSERVACAO

As politicas de conservagio, em geral, apenas dao status de
« - ~ 95 0~ s . s . . L .
ameacada de extingdo” as espécies. Outros niveis hierdrquicos, como

populacdes, variedades, hibridos e subespécies, nio sdo, normalmente,



oficialmente importantes para a conservagdo. Nos Estados Unidos, isso
¢ particularmente claro, pois existe uma lei (a chamada Species Act) que
define precisamente que somente espécies ou ecossistemas podem ser alvo
de politicas de conservagio. Assim, definir se um grupo de organismos
ameacados de extin¢do pertence a uma espécie distinta de outros grupos
torna-se fundamental para sua protecio.

O problema é que, freqlientemente, os sistematas discordam sobre
0 que seja uma espécie, e esses debates, ainda que muito interessantes
do ponto de vista cientifico, podem ser prejudiciais aos programas de
conservagdo. A Genética tem maneiras eficazes de delimitar espécies ao
usar genes que possuem taxas evolutivas conhecidas e que sdo caracteres
evolutivamente independentes dos caracteres morfologicos, que podem nao
ter sido suficientes para a separagao dessas espécies. O uso de marcadores
moleculares para a identificacdo das espécies e para a formulagdo de
propostas filogenéticas chama-se sistemdtica molecular.

A sistemdtica molecular j4 foi usada, com sucesso, para ajudar a
resolver questdes importantes de conservagio. Por exemplo, a tartaruga
marinha Ridley era considerada uma variedade rara da tartaruga-oliva,
Lepidochtys olivacea.

Um estudo com seqiienciamento de DNA mitocondrial revelou
que o nivel de diferenciacdo genética entre as tartarugas Ridley e
as tartarugas-oliva era tdo grande quanto o observado entre outras
tartarugas reconhecidamente de espécies diferentes (BOWEN et al.,
1991). Assim, ficou claro que as tartarugas Ridley, na verdade, pertenciam
a uma espécie nova, chamada Lepidochtys kempi. Essa espécie, assim
que foi descoberta, passou a receber status oficial de ameagada de
extingdo. Se as pesquisas genéticas nio houvessem descoberto que as
tartarugas Ridley eram uma espécie nova, essas tartarugas estariam,
hoje em dia, provavelmente extintas. Existem intimeros exemplos de
casos em que a sistemdtica molecular permitiu detectar novas espécies
e, assim, ajudar a preservi-las. Vocé pode ver varios desses exemplos
em Solé-cava (2001).

CEDERJ 187

AULA ﬁ MODULO 3



Evolucao | Genética da Conservacado

188 CEDERJ

Um fato recente que pode influenciar fortemente as politicas de
conservacdo, neste caso nao das espécies, mas de ecossistemas, foi a
descoberta, por meio da sistemdtica molecular, que as espécies de corais
dos recifes do Brasil e do Caribe formam, ao contririo do que se pensava,
um grupo evolutivo original e bem diferenciado dos recifes do oceano
Pacifico. Até entdo, pensava-se que os recifes do oceano Atlantico eram
apenas uma derivacdo — um pequeno ramo — da arvore filogenética dos
corais do planeta, e que a regido principal para conservacdo dos corais
seria o oceano Pacifico. De fato, no Pacifico é onde se encontra a maior
diversidade de corais do mundo. No entanto, muitas das espécies dos
recifes do Atlantico, apesar de morfologicamente muito semelhantes
as do Pacifico, tém divergido desses hd muito mais tempo do que se
pensava, como pode ser observado pelas altas diferengas nas sequiéncias
de DNA mitocondrial e nuclear dos corais das duas regides (FUKAMI
et al., 2004).

Uma conseqiiéncia imediata disso é que, para que se possa
preservar a diversidade evolutiva dos corais da Terra, os programas
mundiais de conservacao de corais deverdo, agora, preservar com mais

cuidado os corais do Atlantico — inclusive os do Brasil.

EVOLUCAO, CONSERVACAO E BIOINVASOES

As espécies mais intimamente associadas a nossa espécie,
Como nossos parasitas e comensais, tém distribui¢io tdo cosmopolita
quanto nds, de modo que podemos encontrar, por exemplo, piolhos,
camundongos e 4caros das mesmas espécies distribuidos desde as regides
equatoriais até os circulos polares. O mesmo se observa com os animais
e plantas domesticados, que atualmente tém distribui¢oes completamente
cosmopolitas. No entanto, existem outras espécies que se beneficiam de
nds para sua dispersdo, de maneira mais ocasional, ocupando habitats
naturais e, freqiientemente, afetando-os de maneira negativa. Essas
espécies sao chamadas bioinvasoras.

As fontes principais de bioinvasdes no mundo, no momento, sao
o transporte de produtos agricolas, a aquicultura, a 4gua de lastro e o
casco dos navios. Para vocé entender o poder desses meios de transporte
para levar, de um lado para outro, espécies invasoras, veja o exemplo

da dgua de lastro. Cada navio cargueiro pode carregar até 150 mil



toneladas de dgua do mar de um lugar para o outro, como lastro. Essa
dgua pode estar cheia de larvas ou mesmo de pequenos organismos, que
podem invadir locais as vezes a milhares de quilometros de distancia.
Em 1998, foram observados, no Havai, presos ao casco de um navio
da marinha dos EUA, alguns mexilhdes do género Mytilus, de espécie
indeterminada (o género Mytilus ndo ocorria no Havai). No més seguinte,
apareceram filhotes desses mexilhdes dentro do tanque de lastro de um
dos submarinos americanos ancorados no mesmo porto. Para tentar
identificar qual seria a espécie (e, quem sabe, determinar de onde teria
vindo a invasio), foi feito um experimento com a amplificacio de um
intron do gene de uma proteina (a proteina adesiva polifendlica, que
serve para prender o mexilhdo as rochas). Esse intron tem tamanho
diferente, de acordo com a espécie de mexilhdo. Observe a Figura 28.10

e responda: qual a espécie do mexilhio invasor do Havai?

RTITT I

g

Figura 28.10: Padrao eletroforético dos produtos de PCR de um fragmento do gene
da proteina adesiva polifendlica de mexilhdes. A — Mytilus trossolus; B - M. gallo-
provincialis; C— M. edulis 1; D — M. edulis 2; E - Amostras de espécie desconhecida,
do Havai. A primeira e a ultima colunas do gel sdo marcadores de peso molecular
(de baixo para cima, a primeira banda tem 100 nucleotideos, a segunda tem 200
nucleotideos etc.).

Se vocé respondeu que a espécie foi Mytilus galloprovincialis,
parabéns! Todos os individuos invasores analisados tinham um intron
do mesmo tamanho que o dessa espécie. Essa espécie é tipica do mar

Mediterraneo, e o navio ndo havia passado por 14. No entanto, ao se
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estudar o percurso que o navio havia feito, observou-se que, préximo
a regido do estado de Washington, onde o navio ficara ancorado por
uma semana, havia uma fazenda de cultivo de mexilhdes da espécie M.
galloprovincialis. Portanto, ndo s6 se identificou a origem provavel da
contaminacdo, como também se demonstrou que os mexilhdes do cultivo
estavam escapando para a Natureza (APTE et al., 2000).

Alias, o mexilhdo mais comum no estado do Rio de Janeiro, o mexi-
lhdo-preto Perna perna, que vemos preso as pedras ao longo de toda a nossa
costa (e também em outros estados da regido Sudeste), também parece ser um
invasor. Essa espécie é comum na Africa, onde é consumido h4 milhares de
anos, como pode ser comprovado pela observacio dos sambaquis (montes
feitos, basicamente, de conchas vazias, produtos da alimentaciao de humanos).
No Brasil, o estudo de sambaquis revelou que os mexilhdes da espécie Perna
perna estdo ausentes nas camadas mais profundas, e s6 comegam a aparecer
nas camadas superficiais. Isso indica que essa espécie ndo existia no Brasil e
chegou aqui possivelmente presa aos cascos dos navios negreiros.

Qual a melhor estratégia evolutiva para que uma espécie seja uma
boa invasora? Essa pergunta parece ter diversas respostas. Por exemplo,
a chamada “alga assassina” do Mediterraneo (Caulerpa taxifolia)
invadiu, em 1984, a regido de Monaco e, em menos de 10 anos, ja
havia ocupado as costas da Italia, Franga, Tunisia e Espanha. Estudos
genéticos revelaram que as populagdes em todas as regides estudadas
eram praticamente idénticas. Isso indica que essa alga invasora tinha
uma grande capacidade de aclimatacdo as varias condi¢des ambientais
e que se dispersava, por meio da reprodugio assexuada, de um lugar
para o outro.

Por outro lado, o mexilhdo zebra, Dreissena polymorpha, invadiu o
nordeste dos Estados Unidos em 1989, e em menos de uma década havia
ocupado rios ao longo de todo o territério norte-americano, causando
enormes prejuizos (mais de cem milhdes de délares por ano) as inddstrias
que dependiam de dgua para refrigeracdo (como as centrais nucleares). Um
estudo genético desse mexilhio revelou que as populagdes sao diferentes em
cada rio. Nessa espécie, a colonizacdo de novas regides se dd por adaptagio

seletiva, com genes diferentes selecionados em locais diferentes.



Temos, entdo, duas estratégias bem distintas: a Caulerpa apresenta um
gendtipo generalista, aclimatavel a varios locais; o Dreissena apresenta uma
alta variabilidade génica, de modo que, em locais diversos, alelos diferentes
sdo selecionados durante a invasio.

Observe a Figura 28.11. Qual das duas estratégias (A ou B) representa

a estratégia da Caulerpa? E qual representa a estratégia do Dreissena?

[Comego da colonizagéoj

[Toleréncia fisiologica

[ Reproducio clonal ] [Genétipo generalista ] . Estratégia
A

Reproducao sexuada

’— [ Adaptacao rapida ] S
Soma da variabilidade génica
das fontes |j Invasao ]

[ Variabilidade genética
[Introdug()es mt’:ltiplas] das fontes

Estratégia
B

Figura 28.11: Estratégias evolutivas da bioinvaséao.

A estratégia A é generalista (um gendtipo plastico, que permite
aclimatagio a virios locais); portanto, € a estratégia da Caulerpa. A estraté-
gia B (alta variabilidade, adaptagio a cada local por gendtipos diferentes) é

a do Dreissena.

A EVOLUCAO AJUDANDO A POLICIA AMBIENTAL

Quando uma espécie é protegida por lei, ndo pode ser usada
para consumo humano. No entanto, algumas pessoas inescrupulosas
tentam burlar a lei, matando essas espécies protegidas e processando
sua carne, de modo a dificultar a identificacdo correta da espécie pelas
autoridades. Isso aconteceu, por exemplo, com as baleias. A caga da
maior parte das espécies foi proibida, mas mantiveram permitida a

caca de algumas (como a baleia Minke), consideradas mais abundantes.
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Muitos baleeiros japoneses cacavam baleias de varias espécies — inclusive
as proibidas — e as processavam a bordo, de modo que, ao chegarem
ao porto, descarregavam apenas os filés. Estudos de seqlienciamento
de DNA, no entanto, permitiram identificar de qual espécie vinham os
filés. Veja, por exemplo, a Figura 28.13 e responda: todos os filés eram

de balei~~ Minl-ad

Minke da Antartida
Minke da Antartida
Minke da Austrélia

* % % %%

Minke da Noruega

E ]

Jubarte do Pacifico

Jubarte do Atlantico
B

Baleia cinza

Baleia cinza

Baleia azul

Baleia azul

%
%*

*

Baleia fin

Baleia fin

I_\_H_\_HJTI"II‘|_|I"IIIIIIIII

Baleia fin

Vocé pode ver que, apesar de a maioria das amostras se agruparem
com as baleias Minke, cuja caga era permitida, varias delas pertenciam
a baleias que eram de caca proibida.

Marcadores genéticos também foram usados para demonstrar que
a carne das tartarugas supostamente de cultivo vendida em restaurantes
de Porto Rico vinha, na verdade, de tartarugas da Natureza, cuja pesca
era proibida (MOORE et al., 2003). Esses marcadores puderam ser
usados pela justica porto-riquenha para multar e prender os donos
de nove restaurantes. Os mesmos marcadores também serviram para
mostrar que 20% de toda a “carne de tartaruga de cultivo” vendida na
Florida era, de fato, carne de crocodilo (ROWAN e BOWEN, 2000)!



CONCLUSAO

A conservacio da Natureza é desafio fundamental para os bidlogos
e para a sociedade do século XXI. Durante a evolu¢do da vida em nosso
planeta, espécies surgiram e se extinguiram seguidamente, de modo que
podemos dizer que a extin¢ao das espécies € tio natural como € a propria
evolug¢do da vida. No entanto, nunca, na histéria do nosso planeta, se
extinguiram espécies tdo rapidamente. Vocé viu, ao longo de nosso
curso, que a referéncia de tempo que mais usamos em Evolug¢io sdo os
milhdes de anos. Fendomenos que acontecem em uma escala de dezenas
de milhares de anos sdo considerados muito rapidos na Evolugio. O que
dizer, entdo, das taxas de extingdo atuais, que, em menos de 100 anos,
podem ter acabado, irreversivelmente, com quase 10% de toda a vida
no planeta? Vocé, como futuro professor ou professora de Ciéncias e de
Biologia, terd um papel importante na conscientizagio das pessoas sobre
esse problema, particularmente no Brasil, que é um dos paises com a

maior biodiversidade do mundo.

RESUMO

AULA ﬁ MODULO 3

A biodiversidade da Terra ainda é amplamente desconhecida e esta se extinguindo

numa velocidade nunca vista na evolucdo de nosso planeta. A Genética da

Conservagao procura ajudar a proteger as espécies em extincdo de varias maneiras,

como:

a) por meio do acompanhamento da variabilidade genética existente nas

populacdes ameacadas;

b) pela apresentacdo de estratégias de manutencao dessa diversidade;
¢) pela identificacdo de espécies escondidas em outras espécies;
d) pela identificacdo e pelo acompanhamento de espécies invasoras;

e) no controle judicial da exploracdo de espécies de uso proibido.
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ATIVIDADES FINAIS

1. Uma associacdo para a preservacdo do lobo-guara consultou vocé sobre qual
seria a melhor estratégia para a manutencdo de um parque de criacdo desses lobos
para sua reintroducdo na Natureza. Ao estudar a biologia da espécie, vocé verifica
que um macho pode cruzar com até 10 fémeas. No parque existem condicbes para
manter 100 lobos. Qual seria a proporcdo ideal de machos e fémeas para aumentar
a populacao o mais rapidamente possivel? Qual seria a proporc¢ao ideal para manter
o maior nivel de variabilidade génica possivel? Quais seriam os tamanhos efetivos

de populacdo nos dois casos?

RESPOSTA COMENTADA

Para aumentar a populacdo o mais rapidamente possivel, o ideal
seria termos 10 machos e 90 fémeas, ja que as fémeas investem
muito mais energia na reproducdo (por conta da gravidez) que os
machos. Para manter a variabilidade génica, o ideal seria termos 50
machos e 50 fémeas, pois o tamanho efetivo da populacdo, que €
0 que mantém a variabilidade, é maior quando a propor¢do sexual
é de 1:1. Os tamanhos efetivos de populagdo seriam, no caso de
10 machos e 90 fémeas:
Ne=(4x 10x90) /(10 + 90) = 3600 / 100 = 36.

No segundo caso, o tamanho efetivo seria
Ne = (4 X 50 X 50) / (50 + 50) = 10.000 / 100 = 100.

194 CEDERJ



2. O couro de jacarés brasileiros era exportado para os EUA para a fabricacdo

de bolsas e sapatos. A caca aos jacarés provocou uma diminuicdo drastica nas

AULA ﬁ MODULO 3

suas populacées, de modo que foi proibida. Apareceram, entdo, fazendas

de criacdo de uma espécie de jacaré, para manter a exportacdo. O governo
brasileiro quer verificar se os jacarés que estdao sendo exportados sdo realmente
da espécie criada nas fazendas, e ndo jacarés de outras espécies que vivem na
Natureza e sdo cacados e vendidos como se fossem criados. O que vocé faria,

usando a Genética, para verificar isso?

RESPOSTA COMENTADA
Como se trata da identificacdo de individuos de fazenda ou da
Natureza, eu procuraria um marcador genético que fosse bastante
varidvel. Esse marcador seria usado para estudar as espécies de
jacaré disponiveis na Natureza e também os gendtipos dos jacarés
de fazenda. Tendo em mdos esse catdlogo de genes das espécies,
seria fdcil identificar a carne ou o couro desses jacarés, por meio
da extracdo de DNA (mesmo no couro curtido existe DNA suficiente
para esse estudo), sua amplificacdo por PCR e sua comparacdo
com os genes do catdlogo.
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3. A mosca Zaprionus indianus nao existia no Brasil até 1995. A partir de entao,
apareceu inicialmente em Sao Paulo e depois se espalhou por todo o Brasil. Essa
mosca ataca muitas frutas, principalmente o figo, ao qual ja causou danos de
até 40% na colheita. Um estudo genético recente com essas moscas revelou
baixo nivel de variabilidade e alta homogeneidade entre as popula¢des de varios
locais do Brasil. Também revelou alta similaridade entre populacdes brasileiras
e africanas, quando comparadas com populacées do Oriente Médio e da india.
Baseado nesses dados, responda: a) essa mosca bioinvasora segue um padrao
evolutivo mais parecido com a Caulerpa ou com o Dreissena?; b) qual deve ser a

origem dessa bioinvasao?

RESPOSTA COMENTADA
a) Essa mosca, apesar de ndo se reproduzir assexuadamente,
apresenta baixa variabilidade e alta homogeneidade entre localidades.
Esse padrdo é o observado na Caulerpa. O padrdo Dreissena é
observado quando se tem alta variabilidade e grandes diferencas
geogrdficas. b) Como a similaridade genética foi maior com as
populacées da Africa, é de Id que essa bioinvasdo deve ter vindo.
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AUTO-AVALIACAO

Esta aula tinha como objetivo familiarizar vocé com as varias aplicacdes que
a Genética Evolutiva pode ter no auxilio da conservacdo da Natureza. Vocé
entendeu os dois fatores mais importantes na determinacdo do tamanho efetivo
de populagao (estabilidade do tamanho efetivo no tempo e proporcao sexual)?
Se ndo, volte para a parte inicial da aula e revise. Na verdade, a Genética aplicada
a conservacdo é uma coisa bastante simples. Afinal, ela é apenas uma aplicacdo
pratica de tudo que vocé aprendeu ao longo de nosso curso! Para nés, o mais
importante é que vocé tenha sentido como é urgente proteger a Natureza e de

quantas maneiras diferentes a Genética pode ajudar nessa nossa missao.

INFORMAGCOES SOBRE A PROXIMA AULA

Na proxima aula, veremos como explicacdes nao-cientificas da origem da vida na
Terra tém procurado competir por espac¢o no ensino da Evolucdo nas escolas de
varios paises do mundo, principalmente nos EUA, mas também no Brasil. Exporemos
os argumentos apresentados pelos chamados “criacionistas”, e debateremos suas

teses a luz dos conhecimentos cientificos atuais.
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Criacionismo

Meta da aula

Contrastar a teoria cientifica da Evolucdo
com o criacionismo.

Esperamos que, apés o estudo do contetido desta
aula, voceé seja capaz de:

e Analisar as principais criticas a Teoria Evolutiva
apresentadas pelos criacionistas.

e Discriminar os sentidos popular e cientifico da
palavra Teoria.

e Comparar o processo do fundamentalismo
religioso que culminou com o julgamento de
Galileu, no século XVII, com o criacionismo do
século XXI.

Pré-requisitos

Estamos quase terminando nossa disciplina sobre a
evolugdo das espécies. Longe vao as primeiras aulas
de nosso curso. Elas descrevem as bases empiricas e

histdricas que levaram o mundo cientifico a aceitar
a teoria evolutiva; é delas que precisamos agora, em

nossa discussao sobre a rejeicdo da Evolugdo como
processo da Natureza, feita ainda hoje por alguns
fundamentalistas religiosos. Entao, é imprescindivel que
vocé, antes de comecar esta aula, revise as Aulas 2 e

3 da nossa disciplina. Reler essas aulas também tera o
efeito agradavel de ver outra evolugo: a sua, desde

o inicio de nossos estudos!
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Ao longo desta disciplina, vocé viu como a Evolucdo funciona. Vocé foi
apresentado inicialmente ao conjunto de indicios que fizeram com que houvesse
uma revolucdo no pensamento cientifico, no final do século XIX e inicio do
século XX, passando do fixismo aristoteliano, que acreditava em uma Terra
imutavel desde sua criacdo, ao reconhecimento da evolucdo como movimento
continuo da Natureza. Vocé viu como funcionam a Micro e a Macroevolugao,
e como Evolucdo e Ecologia estdo integrados nos processos de especiacdo e
adaptacao ao meio ambiente. Como vocé aprendeu na Aula 3 de nosso Curso,
a teoria evolutiva ndo foi aceita imediatamente apds a publicacao do livro A
origem das espécies, de Darwin. De fato, houve muita oposicao, principalmente
por parte da Igreja, que via nos ensinamentos de Darwin uma heresia (Samuel
Wilberforce, Bispo de Oxford, em um dos debates com o biélogo evolucionista
Thomas Huxley, que aconteceram na Inglaterra, a respeito da evolugcdo em 1860,
chegou a perguntar se ele seria descendente de macacos por parte do avé ou
da avo. Huxley respondeu que era melhor ser descendente de um macaco do

gue se esconder da verdade!).



Conforme foram passando os anos, mais e mais evidéncias que
apoiavam a teoria evolutiva apareceram; modificando-a, aperfeicoando-
a. Assim, hoje em dia, toda a comunidade cientifica e a maior parte da
populacio informada em todo o mundo nio duvidam mais do fato
da Evolugio. Entretanto, em alguns paises (notadamente os EUA, mas
também, em quantidades bem menores, varios paises da América Latina
— inclusive o Brasil), religiosos fundamentalistas tém lutado contra o
ensino de Evolugao nas escolas.

As pessoas que defendem esta posi¢do sdo chamadas criacionistas,
por entenderem que a versao biblica da criagio da vida ndo deve ser vista
como mito de criacio ou pardbola, mas como a Verdade, literalmente
como descrita no Génesis. Para os criacionistas (que algumas vezes também
se auto-intitulam “criacionistas cientificos”), a versao biblica da criagao
deveria, no minimo, ter tanto espago no ensino de Ciéncias e de Biologia
quanto a versdo cientifica.

O criacionismo é um movimento com muita forga politica nos
EUA, e jd aconteceu, em alguns de seus Estados, como o Kansas, de seu
lobby conseguir banir o ensino da teoria da Evolu¢io das escolas. Da
mesma forma, houve uma tentativa de remover o tema Evolucao do
curriculo do ensino médio feita pela Ministra da Educagio, na Itilia, em
2004, que foi revertida apds apelos da Academia Italiana de Ciéncias e
de cientistas de todas as partes do mundo (fonte: Jornal La Republica,
28 de abril de 2004).

Um caso bem mais proximo de nds € a recente introdugio do tema
criacionismo nas aulas de Religido nas escolas publicas do Estado do Rio
de Janeiro, juntamente com a declaracio da Governadora do Estado de que
ndo acredita na Evolucdo (“Nao acredito na evolucdo das espécies. Tudo
isso é teoria”; fonte: Jornal O Globo, 18 de abril de 2004). O assunto,
portanto, é importante para vocé, que serd em breve licenciado em Biologia

e podera ver esse assunto debatido em sala de aula.

EXISTE CONFLITO ENTRE RELIGIAO E CIENCIA?

Apesar de nio existir, necessariamente, um conflito entre Religido e
Ciéncia (negar isso seria dizer que a Religido depende da ignorancia para

existir, ou que todos os cientistas deveriam ser ateus — o que nio é verdade),
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os criacionistas procuram radicalizar o debate, reduzindo-o a dicotomia
“crer em Deus” X “crer na Evolucdo”. Para muitos criacionistas, cada
palavra da Biblia (particularmente do livro do Génesis) deve ser tomada
literalmente. Essa também era a posicio da Igreja Catdlica no século
XVII, quando a Inquisi¢do declarou ser uma heresia a afirmagio do
matematico Galileu Galilei de que a Terra girava em torno do Sol (como
dizia Copérnico), for¢ando-o, sob pena de morte, a afirmar, de joelhos,
que, na verdade, era o Sol que girava em torno da Terra (como havia
dito Ptolomeu). A visio de Galileu era considerada uma heresia, porque
no Velho Testamento estd declarado, explicitamente, que é o Sol que gira
em torno da Terra. No livro de Josué, Capitulo 10, versiculos 12-14,
verifica-se que Josué ordena ao Sol e a Lua que parem seus movimentos
no céu (“o Sol ficou parado, no meio do céu, durante um dia inteiro,
sobre Gabaon, e a Lua, sobre o vale de Ajalon”), para que, com um dia
mais longo, os exércitos de Israel pudessem derrotar os Amorreus, em
Gabaon. Também no livro de J6, Capitulo 9, versiculo 7, esta declarado
que Deus pode “ordenar o Sol a ndo nascer” (em vez de dizer que ele pode
“ordenar a Terra a parar de girar”). Curiosamente, somente em 1992 o
Papa Jodo Paulo II reconheceu que a Inquisi¢ao havia sido injusta com
Galileu (350 anos apés a sua morte!).

Na Aula 1, vocé conheceu algumas idéias do bidlogo Stephen
Gould. A respeito da temdtica que estamos discutimos, Gould

afirmou:

Nenhuma teoria cientifica, incluindo evolu¢do, ameaca a religido,
pois esses dois grandes instrumentos da humanidade para entender
o mundo funcionam de maneiras complementares (ndo contrdrias),
em dominios completamente distintos: a Ciéncia investiga os
fatos do mundo natural, enquanto que a Religido busca o sentido

espiritual e os valores éticos.

OS TIPOS DE CRIACIONISMO

Do ponto de vista da interpretagdo dos escritos religiosos da
criagio do mundo, da vida e do homem, existem trés linhas religiosas
principais, particularmente em rela¢do a versio judaico-cristd, do livro
do Génesis:

a) Criacionistas de uma Terra jovem: esses criacionistas acreditam

que cada dia descrito no Génesis corresponde a 24 horas de



nosso tempo. Assim, a Terra ndo poderia ter mais de 7.000 anos
(baseado em calculos feitos sobre as varias geragdes descritas no
Velho Testamento), e toda a vida no planeta teria permanecido
inalterada desde o sétimo dia da criagio.

b) Criacionistas de uma Terra antiga: esses criacionistas aceitam
as evidéncias geoldgicas de que a Terra tem bilhdes de anos e
consideram que cada dia do Génesis deve ser visto de maneira
figurada, podendo significar milhdes de anos. No entanto, ndo
acreditam em evolugdo por ancestralidade: para eles, cada
espécie foi criada independentemente.

¢) Teistas evolutivos: da mesma forma que os criacionistas de uma
Terra antiga, para esses a Terra tem, conforme evidéncias da
Geologia, varios bilhoes de anos, ou seja, cada dia do Génesis
deve ser visto de maneira figurada. Os teistas evolutivos, no
entanto, créem que a evolugio bioldgica de fato ocorreu, conforme
evidéncias da Paleontologia e do préprio estudo da Evolucio, sem
ver nisso, porém, qualquer conflito com sua fé religiosa. Para os
teistas evolucionistas, da mesma forma que os dias no Génesis
podem ser vistos de forma figurada, também pode ser vista assim
a origem das espécies. A Evolugao, entdo, pode ter sido a maneira
que Deus usou, e ainda usa, para completar sua Criagdo. Para
os teistas, o livro do Génesis se refere mais ao porqué, e nio ao

como foi feita a Criag3o.

Naio somente os profetas ensinam coisas sobre Deus. Também os
cientistas fazem ensinamentos proféticos, pois a verdade é uma
$6. O ensino religioso deveria mostrar o capitulo do Génese (da
Biblia) como uma maravilhosa alegoria ou pardbola, de grande
valor moral. Jesus pregava freqiientemente por pardbolas. As novas
geragdes muitas vezes nao sabem sequer o que é uma pardbola.
Desconhecem o fato de que hoje intimeros cristios e muitos adeptos

de outras religides reconhecem e aceitam a importancia da evolu¢do
biolégica (NOGUEIRA-NETO, 2004).

Esses trés tipos de criacionismo sio incompativeis entre si, e uma
das perguntas a que os criacionistas tém dificuldade de responder € se
acreditam que os outros criacionistas estejam tdo errados quanto os
evolucionistas, ja que € dificil crer, a0 mesmo tempo e usando a mesma
(tnica) fonte de informagdes, que a Terra tenha tanto sete mil quanto

varios bilhoes de anos de idade.
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ATIVIDADE 1

Relacione a coluna da esquerda com a da direita (vocé pode colocar vérias
letras entre cada parénteses, se achar necessario).

( ) O Sol gira em torno da a) Criacionistas de Terra jovem
Terra

() Terra tem cerca de sete mil | b) Criacionistas de Terra antiga
anos de idade

() Terra tem varios bilhdes ¢) Teistas evolutivos
de anos

( ) Deus criou a Terra

() As espécies atuais se
originaram de outras

RESPOSTA
( ) OSol giraem torno a) Criacionistas de Terra
da Terra jovem
( ) Terra tem cerca de b) Criacionistas de Terra
sete mil anos de antiga
idade
( ) Terra tem vdrios ¢) Teistas evolutivos
bilhées de anos
( ) Deus criou a Terra.
() As espécies atuais
se originaram de
outras
COMENTARIO

Nessa atividade, vemos que as trés escolas religiosas sobre a origem
da Vida atribuem a Deus a criagcdo da Terra. Elas sé diferem quanto
a interpretacdo de como Deus relatou ter executado a Criagdo. Hoje
em dia, nenhuma das escolas acredita que o Sol, ao contrdrio do
declarado na Biblia, gire em torno da Terra. Mas nem sempre isso
foi assim!

DO CRIACIONISMO AO TEISMO EVOLUTIVO

A posi¢ao criacionista de uma Terra jovem era predominante no mundo
até o século XIX. No entanto, a descoberta dos fosseis, o desenvolvimento
da Geologia, os trabalhos de Darwin e os estudos cientificos sobre Genética e
Evolugio apresentaram evidéncias que refutaram essa posicao. Praticamente
todas as religides do mundo seguiram esse movimento, aceitando, da mesma
forma como aceitaram que nao € o Sol que gira em torno da Terra, que a

vida na Terra é resultado da evolu¢io, sem, no entanto, diminuir em nada



sua fé. Houve, entdo, uma transi¢do no século XX: do criacionismo para o
teismo evolucionista. Afinal, um problema fundamental para o criacionismo
passou a ser a falta de consisténcia: como alguém poderia exigir que a Biblia
fosse interpretada literalmente em relagdo a criagdo das espécies e, a0 mesmo
tempo, aceitar que o Sol nio girava em torno da Terra?

A falta de contradi¢do entre Religido e Ciéncia pode ser
exemplificada pela posi¢ao da Igreja Catolica: Em 1950, o papa Pio XII
declarou que “ndo existe oposi¢do entre Evolucdo e a doutrina da fé
sobre 0 Homem e sua voca¢do” (Enciclica do Género Humano, 42, p.
575-576). Mais recentemente, em outubro de 1996, em uma mensagem
sobre “Evolucio e origem do Homem™ a Academia Pontificia de Ciéncias
do Vaticano, o Papa Jodo Paulo II declarou que “nds devemos ser capazes
de nos beneficiarmos do didlogo entre a Igreja e a Ciéncia” (Capitulo 1).
Na mesma mensagem, o Papa reconhece que, apds quase meio século
da referida enciclica de Pio XII, novas descobertas feitas pela Ciéncia
permitiram que a teoria evolutiva fosse progressivamente aceita por
todos, e que “a convergéncia dos resultados desses trabalhos, que foram
conduzidos independentemente, sio um argumento significativo a favor

da teoria da Evolu¢iao” (Capitulo 4).

OS ARGUMENTOS CRIACIONISTAS

Apesar de representar uma posi¢do minoritiria no mundo, o
criacionismo, por ter como sede a na¢ao econdmica e militarmente mais
poderosa da Terra, tem exercido forte pressio sobre varios paises, através,
principalmente, de religides fundamentalistas de origem protestante. A
estratégia dos criacionistas é muito habilidosa e tem girado em torno
de quatro eixos:

a) radicalizar o debate, procurando criar a imagem de que as
pessoas precisam escolher Deus ou Ciéncia. Dessa forma,
procuram tornar a questio mais emocional do que racional,
gerando dilemas de ordem pessoal nos politicos e no seu
eleitorado;

b) argumentar que a visio religiosa da Criagio tem valor cientifico
(dai a autodenominacdo “Criacionismo Cientifico”). Assim,
podem exigir que a versdo biblica seja incluida nos curriculos
de Biologia, como uma explicacio cientifica alternativa a teoria

evolutiva;
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E palavra que vem do
Grego, une o prefixo sin,
que quer dizer “unir”, com
a palavra Creta, nome da
maior e mais importante
das ilhas gregas. Foi usada
pela primeira vez pelo
escritor grego Plutarco,

no século I, para designar
a necessidade de os povos
de Creta se unirem contra
inimigos comuns. Desde
entdo, a palavra

passou a ser usada
significando a unido de
filosofias ou religides
distintas, mesmo

quando aparentem

ser completamente
opostas. Um dos nossos
sincretismos religiosos
mais conhecidos foi a
assimilacdo da religido
catolica pelos cultos
politeistas africanos, como
a Umbanda, o que pode ser
visto bastante claramente
nas tradicoes da Igreja

do Senhor do Bonfim, na
Bahia.

206 CEDERJ

¢) procurar evidéncias contra a evolugao bioldgica, freqiientemente
retiradas da proépria literatura cientifica evolucionista e citadas
fora de contexto, para demonstrar suposta falta de consenso
sobre os processos evolutivos no campo cientifico. Procuram
desmoralizar o conhecimento atual sobre Evolug¢io, explorando
o desconhecimento popular a respeito do processo de construgio
do conhecimento cientifico. Ao fazer isso, tentam reduzir o
conhecimento sobre Evolu¢do a uma questdo de escolha pessoal,
como se ele fosse também uma questdo de fé;

d) argumentar que, em nome da liberdade de expressao, os alunos
deveriam receber, em sala de aula, uma visdo pluralista para
os fendmenos naturais. Desse modo, ndo incluir a explicacdo
criacionista no curriculo de Biologia seria um sectarismo — uma
parcialidade incompativel com um mundo democratico.

As estratégias “a” e “c” sdo mais eficazes nas camadas menos
informadas da populacido (freqiientemente seguidores de religides
fundamentalistas), enquanto as estratégias “b” e “d” sao mais usadas
com legisladores e em meios intelectuais. Vamos analisar, a seguir, as

varias estratégias:
Estratégia A: Fé e Ciéncia

Na estratégia “A”, o lider religioso declara que seus fiéis nio
podem acreditar ao mesmo tempo em Evolu¢io e em Deus; ele apela a
fidelidade e ao mistério da fé. No entanto, particularmente no Brasil,
existe bastante espaco para SINCRETISMOS, e 0 povo pode ver que é
possivel acreditar na Ciéncia sem ter de abrir mdo de sua fé. Nesse
caso, a melhor abordagem a ser seguida pelos professores de Ciéncias é
apresentar inicialmente a questido da transicao da visdo ptolomaica (a
Terra é o centro do Universo) para a visido copérnica (a Terra gira em
torno do Sol) ao falar sobre o Universo, chamando aten¢io aos alunos,
nessa fase (ou seja, bem antes de Evolucdo ser introduzida), de que a
mudanca de visdo das posicoes relativas da Terra e do Sol, apesar de ndo
concordar com o que estd escrito na Biblia, ndo fez com que as pessoas
deixassem de acreditar em Deus.

Até 1990 existia uma seita nos EUA - chamada Flat Earth
Society (Sociedade da Terra Plana) — que, de fato, dizia, baseada em

uma interpretagao literal da Biblia, que a Terra era plana e parada no



espaco, e que o Sol girava em torno dela. No entanto, praticamente todos
os criacionistas concordam, hoje em dia, que a Terra gira em torno do
Sol. Assim, fica mais facil introduzir, através dessa polémica do século
XVII, a compatibilidade entre a Ciéncia e a Religido. Posteriormente,
ao ser abordado o tema da Evolugido, pode ser lembrada aos alunos
essa compatibilidade também para a teoria evolutiva. Vocé pode saber
mais sobre essa questdo no site:http://www.comciencia.br/200407/

reportagens/08.shtml

Estratégia B: um criacionismo cientifico?

Essa estratégia depende, naturalmente, da defini¢io do que é
Ciéncia ou do que é o conhecimento cientifico. O conhecimento cientifico

pode ser definido da seguinte forma:

se caracteriza por ser objetivo, quantitativo, homogéneo,
generalizador, diferenciador; por estabelecer relagbes causais
depois de investigagdo drdua e comprovagdes que as justifiquem.
E, portanto, resultado da pesquisa cientifica. Como o trabalho
cientifico é permanente e continuo, estd aberto a mudancas. E um
conhecimento em construgdo, logo, é uma produgdo historica e
social (HORA, 2004).

Ou seja, conhecimento cientifico procura relagdes causais e
comprovagdes, 0 que o torna aberto a mudangas. Baseado nessa defini¢ao,
podemos dizer que o criacionismo é uma ciéncia? Que evidéncias
poderiam fazer um criacionista mudar de idéia? Na Ciéncia, fatos
novos sao produzidos com frequiéncia, que confirmam ou contrariam as
teorias existentes. As teorias cientificas sao constantemente aperfeicoadas,
através de continuos testes (a propria Teoria da Evolu¢ao mudou bastante
desde a sua formulagio original por Darwin, como vocé pode constatar
relendo as Aulas 3 e 4 de nosso Curso). A tnica fonte de informacdes
do criacionismo ¢é a Biblia. E como se os biélogos usassem até hoje, sem
questionamentos, a origem das espécies, de Darwin. Assim, o tnico
evento que poderia, de fato, abalar a crenga de um criacionista seria a
descoberta de uma biblia mais antiga que os escritos do Mar Morto,
comprovadamente original, em que fosse declarado que as espécies

haviam sido produto da Evolug¢io.
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O criacionismo nao é uma ciéncia. A sua base é um tnico livro,
que s6 pode ser considerado como verdade absoluta através da fé.
O conhecimento criacionista ndo estd aberto a questionamentos ou
experimentagdes; ele é parte integral de uma abordagem fundamentalista
religiosa e deve ser respeitado como tal: todo pessoa tem direito a fé
em qualquer religido. Mas esta nao pode ocupar um espaco na escola,

dentro da disciplina de Ciéncias.

Estratégia C: criticas a Evolucao

Em relacdo ao item c (argumentos contra a Evolucdo), existem
varias estratégias que dependem do tipo de critica feita. Apresentamos
adiante as mais freqlientes, que vocé podera ouvir, provavelmente, em
sala de aula. Para cada argumento, convidamos vocé a refletir e encontrar

suas falhas e maneiras de rebaté-los.

Argumento 1 — A Evolucéo é s6 uma teoria

Esse argumento nao surgiria se as pessoas tivessem uma visao melhor
sobre Filosofia da Ciéncia e do processo de construgio do conhecimento
cientifico. Todo o conhecimento cientifico evolui, e as bases sobre as quais
as modificagdes acontecem s3o as Teorias Cientificas. J4 se passaram 150
anos desde a publica¢do, por Darwin, do livro A origem das espécies. Ao
longo desse tempo, a teoria foi constantemente testada. O assunto é tio
importante que, se algum cientista conseguisse evidéncias concretas (genes
ndo respondendo a selecdo natural, fosseis de humanos encontrados em
rochas do periodo Cambriano, seqiiéncias de DNA de genes humanos
mais proximos dos genes de lagartos do que dos macacos, descoberta
de mamiferos com seis membros etc.) de que a teoria evolutiva estivesse
errada, ele certamente ganharia grande fama — provavelmente até um
Prémio Nobel! No entanto, todos os testes feitos até hoje serviram para
confirmé-la e aperfeicoa-la, como vocé viu ao longo de nossas aulas.

Baseados nisso, podemos dizer que o criacionismo é uma teoria?



O criacionismo s6 pode ser chamado de teoria no sentido mais
popular da palavra (palpite, hipétese). O criacionismo nao pode ser uma
teoria cientifica porque: a) nio é aberto a comprovacdo experimental;
b) ndo tem como ser refutado (que tipo de fato natural poderia provar
que o criacionismo estd errado?); ¢) tem como base a fé, que é uma

experiéncia individual e espiritual, ndo cientifica.

0 que é uma teoria cientifica?

A palavra teoria pode ser usada, no dia-a-dia, com o sentido de palpite: “Eu tenho
uma teoria sobre quem esta namorando o Pedro”. Também pode ser usada com
o sentido de hipdtese: “Minha teoria é a de que os cariocas sdo mais altos que os
paulistas”. Ou como contraponto a pratica: “Nosso curso tem aulas tedricas e praticas”.
No entanto, quando os cientistas falam sobre teoria, referem-se ao sentido original
da palavra. Uma teoria se origina a partir de um conjunto de hipdteses testadas e
confirmadas. As teorias cientificas evoluem constantemente: até mesmo a Teoria da
Evolugdo que conhecemos hoje apresenta varias diferencas em relagdo a hipotese
da selecdo natural originalmente descrita por Darwin. Tais teorias ndo sdo palpites
ou hipodteses; elas sdo constantemente testadas, tanto empiricamente como pela
descoberta de fatos naturais novos. A base da Ciéncia sao as teorias. Exemplos bem
conhecidos sdo a Teoria da Evolu¢do, a Teoria da Relatividade, a Teoria Quantica, a
Teoria dos Conjuntos e as Teorias da Probabilidade.

Argumento 2 - Pegadas humanas junto com pegadas de dinossauros?
Os evolucionistas dizem que o homem s6 surgiu 60 milhoes de anos

depois de os dinossauros ja estarem extintos. Como é que eles explicam,

entdo, que pegadas de humanos foram encontradas, lado a lado, com

pegadas de dinossauros, no Texas (EUA)?

Realmente, se fossem encontradas pegadas humanas junto a pegadas
de dinossauros enfrentariamos um questionamento muito claro sobre o
que conhecemos, hoje em dia, a respeito da evolu¢ao do Homem. O fato
de nunca terem sido encontradas tais pegadas (ou cranios, ferramentas, ou
qualquer outro indicio humano) junto a fosseis de dinossauros é, na verdade,
um dos argumentos que apoiam a teoria evolutiva contra a idéia de que
tanto os Homens quanto os dinossauros foram criados ao mesmo tempo.
Essas pegadas, como explica-las? Elas foram descritas na década de 1960

por um pesquisador criacionista do Texas, Stanley Taylor, e amplamente
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divulgadas em livros, folhetos, filmes e jornais. No entanto, uma anélise
cuidadosa dessas pegadas revelou, na década seguinte, que se tratavam, em
sua maioria, de artefatos gerados pela erosdo de pegadas de dinossauros

tridactilos (com trés dedos), comuns naquela regido (Figura 29.2).

variacdo das pegadas bipedais
de dinossauros

Figura 29.1: Marcas deixadas por dinossauros tridactilos andando com a parte dian-
teira do pé (a, b, ¢) e com a sola do pé inteira (d, e, f), mostrando como a erosao
pode acabar gerando impressdes parecidas com as de pés humanos gigantes (g). O
reconhecimento dessas marcas como figuras de erosdo foi feita através de analise
detalhada dos padrdes de desgaste das impressdes, e atualmente é aceita até mesmo
pelos criacionistas.

Vocé pode estar se perguntando: “Epa, ele falou ‘em sua maioria!’
Entdo, pelo menos algumas vezes, as pegadas eram verdadeiras.” Em
realidade, ndo. Quando nio se tratava de artefatos de erosdo, as pegadas
revelaram-se fraudes, ou seja, pegadas que haviam sido forjadas por pessoas
inescrupulosas, tentando confundir os estudos dos paleontologistas. No
final, o préprio Stanley Taylor reconheceu que nenhuma das pegadas era
legitima, e o assunto foi considerado encerrado. Entretanto, mesmo ja
tendo sido provado que elas eram falsas, o0 argumento continuou sendo
usado por muitos criacionistas, na esperanca de influenciar pessoas que
ndo soubessem da verdadeira histéria das pegadas do rio Paluxy. Se vocé
quiser ver uma ampla discussdo sobre o assunto, consulte o site (em

inglés: http://www.talkorigins.org/fags/paluxy.html).



Argumento 3 — Os cientistas nunca viram a especiaciao acontecendo
Todo mundo sabe que filhotes de cachorro sdo cachorros, assim
como filhotes de macaco sio macacos, da mesma espécie que os pais. Os
cientistas nunca viram uma espécie gerar filhotes de uma nova espécie. A
idéia de que espécies aparecerem a partir de outras espécies, entdo, é apenas

uma hipétese, que nunca foi nem podera ser provada, nio é mesmo?

De fato, a especiagdo é um processo muito lento, podendo levar
milhares de anos, que é muito mais tempo que a vida de um cientista.
Assim, a maioria das especiagdes aconteceu mesmo sem ter um testemunho
ocular que pudesse relata-las. No entanto, a especiacdo, em alguns casos,
pode acontecer de maneira muito rapida, de modo que as semelhangas
nas seqiiéncias génicas permane¢am muito altas, apesar da presenga
do isolamento reprodutivo que caracteriza as espécies diferentes. Isso
foi observado, por exemplo, nos peixes que vivem no Lago Vitéria,
na Africa. Esse lago passou por vérios ciclos, em funcdo do clima: em
alguns momentos, era um grande lago (como hoje em dia), e, em outros,
era fragmentado em muitos pequenos lagos. Com esse processo, varias
espécies de Tilapia se originaram, mesmo em uma escala temporal muito
reduzida (poucos milhares de anos), de modo que é possivel acompanhar,
a partir da alta semelhanca genética, todo o processo. Mais surpreendente
ainda: a especiagdo ja foi produzida experimentalmente em moscas-da-
fruta (Drosophila), através de muitas geracoes criadas em laboratorio,
em isolamento e com populagdes pequenas.

De qualquer forma, a Ciéncia nao pode se basear apenas naquilo
que podemos observar hoje em dia. Sendo, como seria possivel existir uma
ciéncia como a Histéria?! Alguém ja viu Julio César? Entdo, serd que ele
ndo existiu? Ninguém duvida de que Julio César tenha existido porque ha
evidéncias multiplas e claras de sua existéncia. Assim, serd razodvel dizer
que se ninguém houvesse visto a especiacdo ocorrer isso significaria que
ela ndo existe, considerando que o numero de evidéncias de especiagoes

passadas é muito superior ao das evidéncias da existéncia de César?
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Finalmente, a observacido direta, que os criacionistas argumentam
ser indispensavel para a comprovacdo da Evolugio, ndo é, de fato,
necessaria. Sendo, ndo poderiamos acreditar que a Terra gira em torno
do Sol (alguém ja se posicionou fora do sistema solar para ver isso?) ou
que o nucleo dos dtomos é feito de protons e néutrons. O cientista age,
muitas vezes, como um detetive, que consegue descobrir quem cometeu
um crime a partir das evidéncias deixadas. Se fosse sempre necessario
haver uma testemunha ocular para que os crimes fossem elucidados,

como seria o trabalho da Justi¢a?

Argumento 4 - Se o crescimento do pescoco da girafa se deu porque era
vantajoso ter pescoco longo para conseguir comer as folhas altas das
arvores, por que os outros herbivoros nao tém pescogo longo?

O argumento aqui é: se a selecdo natural explica a evolugdo
do pescoco da girafa, seria esperado que ela operasse também, com
o mesmo fim, em outros animais, de modo que teriamos elefante
de pesco¢o comprido, vaca de pescoco comprido etc. Essa é uma
argumentagao ingénua, embora possa aparecer em sala de aula. Como

voceé a rebateria?

A evolugdo das espécies depende, ao mesmo tempo, do potencial
suficiente (dado pela variabilidade génica) e das pressoes seletivas especificas
que atuam sobre ele. Achar que todos os herbivoros deveriam ter seguido
0 mesmo caminho evolutivo da girafa é considerar que as varias outras
adaptacdes a nichos diferentes (comer grama, comer pequenos arbustos
etc.) sdo menos importantes que poder comer folhas altas de arvores.
Na verdade, o preco que as girafas pagam para poder explorar o nicho
exclusivo de comer folhas do topo das arvores é fisiologicamente muito
alto (como a necessidade de um sistema circulatério especializado para
enviar o sangue até a cabega). Assim, a evolugdo de um mamifero com
pescoco tdo comprido foi um evento raro, e poderia nem ter ocorrido. O
fato de ele ter acontecido, portanto, ndo significa que seria a tendéncia
natural de todos os herbivoros, ja que muitos estdo perfeitamente bem

adaptados a comer grama ou pequenas plantas.



Argumento 5 — Varios cranios encontrados em escavagoes, considerados
como sendo de ancestrais humanos (como o “Homem de Nebraska”, o
“Homem de Piltdown”), revelaram-se fraudes. Isso prova que a teoria
evolutiva é, ela mesma, uma fraude.

Na verdade, encontrar tais fosseis e depois descobrir que eles eram
falsos é mais uma evidéncia de como a Ciéncia funciona bem. Todas as
evidéncias que aparecem sio submetidas ao teste do tempo. Em alguns
casos, elas sdo equivocos ou fraudes (o “Homem de Piltdown” foi uma
piada feita por um bidlogo e te6logo francés com seus amigos ingleses,
montando, cuidadosamente, um crianio de humano com uma mandibula
de orangotango, que teve os dentes limados para simular o habito
alimentar onivoro). Nesses casos, elas sao descartadas e passam a fazer
parte da Histéria da Ciéncia. Por outro lado, as evidéncias consideradas
corretas sdo aquelas (como o Australopitecus ou o Homo habilis) que
sdo encontradas independentemente por varios pesquisadores e que sejam
coerentes com algum cendrio evolutivo.

Uma das bases das varias religides € a fé. As religides apresentam
dogmas, que sdo as verdades reveladas direta ou indiretamente por Deus.
A fé consiste em confiar, independentemente da presenca de provas, em
uma declaragio, considerada a Verdade. A fé transcende os sentidos.
Assim, por exemplo, um catélico tem fé que o que come durante a
comunhdo é uma parte do corpo de Cristo. Ndo ha nada a ser duvidado
ou testado. A verdade da religido é baseada na fé em seus dogmas, que
sdo imutaveis.

A Ciéncia, por outro lado, esta aberta a questionamentos. Ela
evolui de acordo com os novos fatos observados, em uma espiral em
que os conhecimentos obtidos sdo integrados as teorias existentes ou sao
usados para contestd-las ou propor teorias novas e mais compativeis com

o conjunto de dados disponiveis naquele momento.

Argumento 6 — O Homem de Cro-Magnon tinha uma capacidade
craniana quase tao grande quanto a do Homo sapiens. Portanto, o
Homem de Cro-Magnon nao pode ser considerado um ancestral de
nossa espécie.

E verdade. Os evolucionistas concordam com essa afirmacio
(reveja nossa Aula 25 sobre evolu¢ao humana). A linhagem do Homem

de Cro-Magnon € irma da que originou o homem atual. O Homem de
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Cro-Magnon viveu na Europa, tendo-se extinguido. Isso nio significa,
no entanto, que nossa espécie nio se tenha originado de outras. Da
mesma forma que temos evidéncias de que o Homem de Cro-Magnon
nio é nosso ancestral, temos evidéncias de que o Homo habilis € o
Homo erectus o eram. Os dados dos vdrios cranios de Homo habilis,
H. erectus, H. heidelberguensis, H. neanderthalensis e H. sapiens, assim
como andlises de DNA de fésseis de algumas dessas espécies, permitem
atualmente delinear hipoteses bastante claras sobre a evolu¢do de nosso

género nos tultimos dois milhdes de anos.

Argumento 7 — Se o homem evoluiu do macaco, como € possivel que
ainda existam macacos?

O homem ndo evoluiu do macaco. Ele evoluiu de um macaco. Os
macacos atuais ndo sio nossos ancestrais; eles sio nossos primos. Todas
as evidéncias fosseis, morfoldgicas e de seqiiéncias de DNA indicam que
nds e os macacos atuais descendemos — todos — de primatas africanos.
Esses macacos evoluiram para varias linhagens, uma das quais originou

nossa espécie.

Argumento 8 — Por que, em lugar nenhum do mundo, se observa uma
coluna geoldgica completa, com fosseis desde 0 Cambriano até os tempos
atuais?

E impossivel encontrar-se uma coluna completa porque as colunas sio
formadas a partir da deposi¢do, sob a dgua, dos fésseis. Nio existe nenhuma
parte do Planeta que tenha ficado submersa durante os 3,5 bilhoes de anos da
evolucdo! No entanto, exemplos parciais da coluna geoldgica aparecem em
varias partes do mundo, independentemente, e com sobreposigao suficiente

para se reconstituir a seqiiéncia geoldgica completa.

Argumento 9 — A Segunda Lei da Termodinamica estabelece que todo
processo tem tendéncia a desordem (também chamada Entropia). A
teoria evolutiva depende de um aumento de organizac¢ao; portanto, é
incompativel com as leis da Fisica.

Quando vocé nasceu, era menor € menos organizado do que é
agora. No entanto, vocé cresceu, produziu novas moléculas, aumentou
sua complexidade, ou seja, diminuiu sua entropia. Como isso foi possivel?

Vocé contrariou a Segunda Lei da Termodinamica?



Pode ficar tranquilo, vocé ndo quebrou a lei! Na verdade, a
Segunda Lei da Termodinamica diz que em um sistema fechado, havera
uma tendéncia a aumento de entropia. Vocé ndo é um sistema fechado,
ou seja, existe energia entrando e saindo de vocé. Assim, vocé usou essa
energia (na forma de alimentos) para se organizar. Em outras palavras,
diminuiu sua entropia (crescendo) a custa do aumento da entropia da
comida que comeu.

Mas de onde a vida no nosso planeta retirou energia para se

organizar?

De nossa grande fonte de energia: o Sol. O Sol estd aumentando
sua entropia, desorganizando-se e perdendo energia. Parte dessa energia
é recebida pela Terra; é a fonte que permite que os sistemas vivos se

organizem, cres¢am e evoluam.

Argumento 10 - O cientista francés Louis Pasteur provou, ainda
no século XIX, que geracao espontinea de vida a partir de matéria
inanimada nao era possivel. Como podem os evolucionistas, entio,
desmentir Pasteur para explicar a origem da vida na Terra?

Ao contrério do que se pensava na época, Pasteur mostrou que as
moscas ndo eram geradas espontaneamente da carne podre nem os ratos
do lixo. Ele demonstrou que as moscas se originavam de outras moscas, e
que o processo de apodrecimento se devia a organismos muito pequenos
(0s microorganismos). Se, por um lado, isso mostra que a vida no intervalo
de tempo de alguns dias — ou anos, ou séculos — nio se cria do nada, isso
também n3o significa que, em uma escala de bilhdes de anos, em condi¢des
propicias, a vida ndo possa ter se originado espontaneamente, ainda que

inicialmente e, em formas extremamente simples.

CEDERJ 215

AULA ﬁ MODULO 3



Evolugao | Criacionismo

216 CEDERJ

Argumento 11 — Como estruturas tao perfeitas e complexas — como o olho
humano - poderiam ter aparecido apenas por acaso? Certamente, sua
existéncia comprova a existéncia de um ser superior, que as desenhou.
A evolucio serd devida apenas ao acaso? Essa é uma visio
deturpada do que seja a Evolugio! A mutagio é devida, basicamente, ao
acaso. A deriva génica também é. Mas a sele¢ao natural certamente ndo é
um processo aleatorio! Vocé viu, em uma de nossas primeiras simulagdes
com o programa Populus (usando o médulo da wozzleologia), a forga
que a sele¢do natural pode ter ao dirigir o processo evolutivo. O olho
humano, na verdade, nem é uma estrutura tio perfeita, pois apresenta
—devido a contingéncias anatomicas decorrentes de nossa origem evolutiva
como vertebrados — um ponto cego que precisa ser compensado por
mecanismos neurologicos complexos. Curiosamente, os olhos das lulas
e dos polvos sio muito mais eficientes: eles ndo tém pontos cegos. Serd
que o ser superior que criou os homens e todos os animais preferia as
lulas, desenhando para elas olhos mais eficientes que aqueles dos homens

e outros mamiferos?

Estratégia D: liberdade de expressao

Nessa estratégia argumenta-se que o aluno nao deveria receber, na
escola, apenas a mais aceita visdo cientifica da origem da vida e da evolugio
das espécies. Esse argumento, de fato, é bastante interessante, e acreditamos
que deveria ser seriamente considerado. No entanto, ndo é isso que os
criacionistas realmente querem! Eles ndo desejam que haja discussio critica
sobre os diversos mitos religiosos para a origem do mundo e do Homem. Eles
almejam que seja contraposta a teoria evolutiva somente a versao biblica, que

¢ apenas uma dentre dezenas de versdes religiosas sobre nossas origens.



Desde que os homens tornaram-se conscientes de sua existéncia, passaram a questionar
sua posicao no continuo do Universo. De onde eles vinham? Para onde eles iam? Para
responder a essa primeira pergunta, as religides de varias partes do mundo produziram
os chamados mitos de criacdo. Vejamos alguns exemplos:

China: Deus cuspiu nas méos e bateu palmas. Isso criou a Terra e os céus. Os homens,
as mulheres e os deménios foram criados a partir das lendas.

Judaico-cristianismo: Deus criou o Universo a partir do Caos. O homem foi criado
apos todas as plantas e animais, a partir do barro, ao qual Deus deu o sopro da vida.
A mulher foi criada do homem.

Egito: No inicio, o Universo era feito de agua. Nesse universo, o deus Atum desejou
existir e surgiu. Por ndo conseguir ficar em pé na agua, Atum criou a terra firme,
onde construiu um templo. Ele, porém, se sentiu sozinho e decidiu gerar dois filhos.
0 menino foi cuspido, e se chamou Shu. A menina foi vomitada, e se chamou Tefnut.
Depois de algum tempo, os deuses Shu e Tefnut viajaram. Atum ficou com saudades
e enviou seus dois olhos em busca dos filhos. Quando os olhos retornaram, trazendo
Shu e Tefnut, Atum chorou de emogéo. Conforme as lagrimas caiam no chéo, iam-se
tornando homens e mulheres.

india: No inicio, s6 existia Purusha, o deus de mil cabecas, mil olhos e mil bracos, que
tinha 1/4 de si na Terra e 3/4 no paraiso. Purusha foi sacrificado pelos deuses. Do ritual
de sacrificio foram criados canticos, versos, cavalos, vacas e carneiros. Quando os
deuses dividiram o corpo de Purusha, criaram a lua a partir de sua mente. Seus olhos
geraram o sol; seu halito, o vento; seu umbigo, a atmosfera; sua cabeca o firmamento.
Dos seus pés surgiu a Terra; os pontos cardinais surgiram de suas orelhas. Sua boca
originou os homens e mulheres Brahman, seus bracos originaram os Rajanya, suas
coxas originaram os Vaishya e seus pés originaram os Shudra (esses termos descrevem
os quatro niveis de castas da sociedade Hindu).

Noruega: O deus Odin criou o Universo e a Terra, no formato de um circulo plano. Um
dia, Odin e seus irmdos, Vili e Ve, andavam na praia, onde encontraram dois troncos
de arvores caidos na areia. Odin Ihes deu o sopro da vida. Vili Ihes deu pensamentos
e sentimentos. Ve lhes deu audicdo e visdo. Esses foram o primeiro homem, Ask, e a
primeira mulher, Embla.

Africa, povo Oruba: No inicio, s6 existia 4gua e caos. O deus Olorum enviou seu
assistente, Obatala, até a 4gua por uma enorme corrente de ouro, carregando um
galo, um pouco de ferro e uma pequena palmeira. Quando Obatala chegou a dgua,
colocou o galo em cima do ferro. O galo arranhou o metal e gerou a terra firme. Ele,
entdo, plantou nessa terra a palmeira, que se reproduziu criando as florestas. Em
seguida, Obatala fez um homem de terra e Olorum |Ihe deu o sopro da vida.

Peru, povo Inca: No inicio, s6 existia a montanha e o lago Titicaca. Do lago surgiu o
Deus-Sol, Pachacamac. Quando isso ocorreu, o céu ainda era vazio; entéo, ele criou
as estrelas e a lua, com quem se casou. Os primeiros seres humanos foram feitos por
Pachacamac, a partir de uma pedra retirada de uma enorme montanha. Os primeiros
homens nédo sabiam como sobreviver no mundo; entdo, Pachacamac e a lua geraram
um filho, que ensinou aos homens como cultivar a terra, e uma filha, que ensinou as
mulheres como fazer tecidos e comida.

Nos Estados Unidos, onde normalmente nio existe ensino de
religido nas escolas, a estratégia criacionista tem sido procurar obter
tempo nos cursos de Biologia para o ensino da versido biblica (ou seja,
religiosamente unilateral) da origem. No Brasil, como o ensino de religido
é comum nas escolas, a estratégia criacionista tem sido ensinar a versao
biblica na disciplina de Religido, que é ensinada muito antes de os alunos

comecgarem a aprender evolug¢do na disciplina de Ciéncias. Dessa forma,
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uma abordagem que poderia ser ttil na formacio critica do aluno seria
a introducido dos varios mitos de criacdo, logo que fosse apresentado o
conteudo programatico de Evolugio, de modo a mostrar aos alunos a
diversidade de hip6teses, para a origem da vida e da nossa espécie, geradas
pelas varias sociedades. A teoria evolutiva poderia ser apresentada, em
seguida, como a tnica que ndo se desenvolveu a partir de uma religido,
sendo socialmente muito mais recente (150 anos de idade, comparada
com os milhares de anos de existéncia dos mitos de criacdo) e baseada

no método cientifico.

A ARCA DE NOE E A BIOGEOGRAFIA

Além de argumentarem que a Terra tem menos de sete mil anos,
os criacionistas também dizem que os eventos descritos na Biblia sobre
o Diluvio Universal devem ser interpretados literalmente. Ou seja, Noé
colocou numa arca, em sete dias (Gn, 7: 4-10), um casal de cada uma de
todas as espécies terrestres do planeta. Apos o dilavio, que, segundo a
Biblia (Gn, 7: 21-23), matou todos os animais terrestres que ndo estavam
na arca, Noé e sua familia espalharam os animais e plantas pelo planeta.
A histéria do Dilavio é uma bela pardbola. No entanto, a tentativa de
interpretd-la literalmente é um dos pontos fracos do criacionismo, que
podem ser explorados em discussdes. Se a Biblia deve ser interpretada
literalmente e da um relato muito detalhado do evento do dilavio, os
criacionistas devem ser capazes de responder:

a) Bois e carneiros sio animais extremamente uteis, que sao
explicitamente listados na Biblia, na passagem sobre o dilavio.
Escorpides, cobras e pragas ndo sdo listados; mas, como sio
animais terrestres, também deviam estar presentes na arca. Por
que serd que os filhos de Noé, que seguiram para as Américas e
Oceania, ndo trouxeram consigo camelos, bois e carneiros, apesar
de sua clara utilidade, mas escorpides, cobras e pragas?

b) Atualmente sio conhecidas cerca de 2 milhdes de espécies de
insetos. A maioria delas tem distribuicdo geografica restrita a
continentes especificos. Como foram transportadas até a arca em
apenas sete dias? E como todas elas foram levadas de volta, do

monte Ararat aos seus locais de origem?



¢) Os criacionistas dizem que os fosseis dos dinossauros foram
produzidos durante o dilavio. Existiam dinossauros na arca? Se
sim, considerando-se o tamanho imenso de vdrios deles (e sdo
conhecidas centenas de espécies de dinossauros grandes), como
foram acomodados na arca? Se ndo, isso significa que a Biblia
mente ao dizer que todas as espécies terrestres estavam presentes
na arca?

d) Os pingiiins s3o animais terrestres que nao conseguem permanecer
por longo tempo na dgua. Portanto, eles teriam morrido no dilivio,
a nio ser que estivessem também na arca. Como eles foram da
Antértida para a arca? Como voltaram?

e) Por que varias espécies como preguicas, sagiiis, ongas, centenas
de orquideas, dezenas de espécies de ratos etc. s6 existem na
América do Sul? Se elas foram salvas pela arca, por que algumas
ndo foram mantidas em outras partes do mundo? A mesma coisa
com cangurus, avestruzes, ornitorrincos etc. na Oceania.

f) A batata e o milho sido plantas especialmente tteis na agricultura.
No entanto, elas s6 foram introduzidas no Velho Mundo ap6s a
descoberta da América por Colombo. Essas plantas ndo poderiam
ter sobrevivido a um dildvio universal; entio, elas estavam na
arca. Por que plantas tdo tteis, que poderiam ter amenizado a
fome da populagio, ndo foram aproveitadas pelo povo de Noé,
sendo levadas apenas para as Américas, nio sendo deixadas em
nenhuma outra parte do mundo?

g) Sdo conhecidas dezenas de espécies de vermes, virus e parasitas que
sdo exclusivas da espécie humana. Esses organismos nio podem
viver por muito tempo fora do homem, e muitos deles teriam se
extinguido durante o dildvio, a ndo ser que estivessem na arca.
Seriam, entdo, Noé e seus familiares portadores de todas essas
doengas a0 mesmo tempo?

h) Por que ndo hé registro de qualquer diltvio nos escritos historicos
de outras civilizagdes (como a egipcia) existentes na época descrita,
na Biblia, como a do diltivio universal (2000 a.C.)?

Na verdade, a explicagio mais logica é a de que houve mesmo uma
enorme enchente na regido do Oriente Médio. O povo judeu — como a
maioria dos povos da época — pensava que o mundo fosse muito menor;

consequientemente, acreditou que tal enchente houvera atingido o
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mundo inteiro, ou seja, que ele tivesse sido um dilavio universal. Vista
dessa forma, a histéria do dilavio é coerente, sua explicacio religiosa é
indiscutivel e ndo hd qualquer incompatibilidade com os dados cientificos.
A incompatibilidade surge, apenas, quando se tenta ler o texto da Biblia
de maneira literal, esquecendo que ele foi escrito para um povo especifico

e com linguagem adaptada aquele povo.

Vocé pode encontrar uma longa discussao (em inglés) sobre a logistica da Arca de
Noé em http://www.talkorigins.org/fags/fag-noahs-ark.html#gathering.

CONCLUSAO - A CIENCIA NOS TORNA HUMILDES

A evolugdo do conhecimento humano sobre o Universo se assemelha
a evolugao individual de uma pessoa. Da mesma forma que as criangas
percebem o mundo como algo que existe apenas para elas, as sociedades
antigas acreditavam que n6s éramos o centro do Universo e da Criagéo.
Quando a Biblia foi escrita, nio se conheciam as Américas e a Oceania,
pensava-se que o mundo fosse plano e que o Sol e a Lua girassem em
torno da Terra. Por essa visao de mundo, era facil conceber, por exemplo,
que uma arca, como a de Noé, pudesse acolher um casal de cada uma de
todas as espécies do mundo (ja que, na época, o0 mundo conhecido era
bem menor, sem os 2 milhdes de espécies que conhecemos atualmente).
Com o desenvolvimento da sociedade, nossa espécie foi, aos poucos,
expandindo seu conhecimento sobre 0 mundo e o Universo. A descoberta
de que o mundo era redondo seguiu-se, gragas ao desenvolvimento do
telescopio, a de que a Terra nao era o centro do nosso sistema solar.
Depois, descobriu-se que nosso sistema solar ndo era o centro do Universo,
que nossa espécie nio era separada das outras e nem sequer representava
o climax da evolucdo. Finalmente, chegou-se a conclusdo de que nosso
pensamento nao é todo razio, pois temos também um inconsciente, que
muitas vezes determina nosso comportamento. Ou seja, da mesma forma
que 0 nosso crescimento pessoal resulta no reconhecimento progressivo
de nossos limites e nossa posi¢do na sociedade, o desenvolvimento das
sociedades, gracas a Ciéncia, foi no sentido de mostrar que nao somos
o centro, mas sim uma parte integrante do Universo. Ndo é porque

nio somos o centro do Universo, nem do nosso sistema solar, nem da



Natureza e nem mesmo de nossa propria razio, que ndo deixamos de
ser especiais. A dimensdo espiritual fortalece nossa ética e prové uma
explicacio existencial adequada e adaptada a cada cultura. Nesse sentido,
a Ciéncia, com sua interpreta¢io fisica da Natureza (ai incluido o fato
da Evolugio), e a Religido, com sua explicacao metafisica da Alma (ai
incluidos os mitos de criagdo) tornam-se complementares.

Navegar ¢é preciso

Aqui estdo alguns sites interessantes sobre o debate Teoria
Evolutiva X Criacionismo

http://www.xr.pro.br/EVOXCRIA.HTML

http://www.talkorigins.org/

http://www.religioustolerance.org/welcome.htm#new

http://www.jornalinfinito.com.br/series.asp?cod=118
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RESUMO

A consciéncia da propria existéncia é uma caracteristica que separa a nossa espécie
de todas as outras. Essa consciéncia resulta em perguntas existenciais sobre de
onde viemos e para onde vamos. Na auséncia de metodologias adequadas para
explicar até as coisas mais simples — como a existéncia do Sol ou da Lua —, os povos
antigos criaram mitos de criacdo. Esses mitos permaneceram como a Verdade
nas sociedades durante milhares de anos, até que o desenvolvimento cientifico
e tecnolégico permitiu que os fatos da Natureza pudessem ser explicados de
maneira materialista. Essa revolucdo comecou com a criacdo do telescépio, o
reconhecimento de que os fosseis eram vestigios de espécies que haviam vivido no
passado, o desenvolvimento da Geologia e as grandes viagens cientificas do século
XIX. Desde entao, a evolucao bioldgica proposta por Darwin foi repetidamente
testada, e novas evidéncias foram surgindo, de modo que ela se tornou uma
teoria cientifica.

Teorias cientificas ndo sdo teorias comuns, como aquelas que usamos no dia-a-dia
para dar palpites sobre fendmenos a nossa volta. As teorias s6 podem ser chamadas
cientificas quando apresentam uma sustentacdo racional sélida, sdo baseadas
em modelos e ja foram testadas repetidas vezes. Teorias cientificas evoluem, sao
modificadas, aperfeicoadas.

A Igreja Catélica, assim como a maioria das igrejas do planeta, aceita a evolucao das
espécies e ndo vé nisso qualquer contradicdo com a fé ou com os ensinamentos de
Deus. No entanto, um grupo minoritario no mundo, formado por fundamentalistas
religiosos, em geral de igrejas evangélicas, nega a existéncia da evolugdo e prega
que a Terra tem menos de 7000 anos (ao contrario dos mais de 4 bilhées de anos
indicado pelos dados da Geologia e da Astronomia). Para esse grupo, chamado de
criacionistas, todos os relatos da Biblia devem ser interpretados literalmente. Todas
as pessoas tém direito a fé e religido; portanto, ndo ha nada de repreensivel na
posicao criacionista. No entanto, o movimento criacionista tem procurado, dentro
da tradicdo da evangelizacao, intervir no ensino de Ciéncias, tentando refutar a
teoria evolutiva e introduzir o ensino do criacionismo nas escolas, em detrimento
do ensino de Evolu¢do ou o dos mitos de criagdo das outras religides. Essa é uma
proposta inaceitavel, por ser discriminatoria as outras religides e incompativel com

o ensino cientifico e o desenvolvimento de uma atitude critica pelos alunos.
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ATIVIDADES FINAIS

1. Alguém disse a um aluno seu que a evolucdo “é sé uma teoria”. Ele esta

intrigado, pois ja tinha ouvido falar sobre evolu¢do e lhe pareceu uma idéia

razoavel. Ele vem a vocé para esclarecimentos. O que vocé diria?

RESPOSTA COMENTADA
A melhor abordagem € explicar ao aluno que a Evolu¢do €, de
fato, uma teoria, embora essa palavra “teoria’; em Ciéncia, ndo
tenha o mesmo significado que aquele das conversas do dia-a-dia.
Em Ciéncia, uma coisa sé pode ser considerada teoria se for bem
embasada em conhecimentos de vdrios campos €, principalmente,
se tiver sido testada inimeras vezes, sendo confirmada ou nédo
rejeitada pelos resultados dos testes. Vocé também poderia dizer
que, além da Evolugao, sdo teorias também a da Relatividade, de
Einstein, a dos Conjuntos, em Matemdtica, a Atémica, a Qudntica,
da Fisica.
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2. Homo sapiens (nossa espécie) e Pan troglodites (chimpanzé) tém 99,4% de seus
genes iguais (WILDMAN et al., 2003); ambos tém 98% de seus genes iguais aos do
gorila. Da mesma forma, dos 16.000 genes expressos no cérebro humano, 15.000
também sdo expressos no cérebro do chimpanzé, 14.000 no cérebro do gorila, e
menos de 10000 no cérebro de Macaca mulata (macaco Rhesus) (UDDIN et al.,
2004). Na sua opinido, quais as conseqUiéncias desses resultados recentes para o

debate criacionismo x teoria evolutiva?

RESPOSTA COMENTADA
Esses resultados demonstram que a espécie dos chimpanzés estd
extremamente préxima da nossa. De fato, isso tem levado os
cientistas a concluir que eles deveriam ser transferidos do género
Pan para o género Homo, que passaria a ter dois subgéneros, com
as espécies atuais Homo (Homo) sapiens e Homo (Pan) troglodites.
A conseqiéncia para o debate criacionismo x teoria evolutiva é
que fica cada vez mais clara a nossa relacdo evolutiva com os
macacos. Repare que o Homem e o chimpanzé ndo tém em comum
apenas os genes expressos (poderia ser argumentado que eles
tém esses genes apenas porque tém corpos/fisiologia parecidos),
mas também as substituicées sinébnimas — que ndo mudam as
proteinas. A semelhanca nas substituicées ndo-adaptativas ndo
pode ser explicada por semelhanca morfoldgica ou fisioldgica; é o
resultado esperado de espécies que tém um ancestral comum.
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3. Em 1925, o professor de Biologia John Scopes, de 25 anos, foi condenado por
juri popular (o que ficou conhecido como “O julgamento do Macaco”) por ter
ensinado Evolucdo aos seus alunos, no Estado do Tennesse-EUA, onde era proibido
tal ensino. O que o julgamento de John Scopes e o de Galileu, no século XVII, tem

em comum?

RESPOSTA COMENTADA
Nos dois casos, o fundamentalismo religioso foi usado para reprimir
a manifestacdo cientifica. Ambos os réus, considerados culpados
pela intoleréncia religiosa da época, foram, anos mais tarde (no
caso de Galileu, 350 anos; no caso de John Scopes, 25 anos),
reconhecidos como inocentes, quando finalmente os legisladores se
convenceram da verdade cientifica que eles ensinavam. Vocé pode
ter mais informagdes sobre o julgamento de John Scopes em http:
//www.sabbatini.com/renato/correio/ciencia/cp990820.htm.
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AUTO-AVALIACAO

Esta aula é fundamental em nosso Curso, pois a Evolucdo é uma disciplina
integradora da Biologia. Ndo pode deixar de ser ensinada e nem confundida
com explicagdes religiosas que fogem do mundo cientifico e do contetdo
programatico dos cursos de Ciéncias e de Biologia no Ensinos Fundamental e
Médio. Freqlientemente, os professores se sentem intimidados para argumentar
sobre Evolu¢do com seus alunos, o que resulta, muitas vezes, em evitar o assunto,
deixando-o para ser abordado apenas no ultimo ano do Ensino Médio. Esperamos
que vocé tenha sido devidamente instigado, nesta aula, a argumentar contra as
teses criacionistas e procurar a alternativa de consenso, em que Religido e Ciéncia
ndo sejam contraditérias. Revise os argumentos criacionistas apresentados e veja, a
partir deles, como tem sido a estratégia usada para tentar desacreditar a Evolucao,

através da desinformacdo disfarcada em argumento cientifico.

INFORMACOES SOBRE A PROXIMA AULA

Na préxima aula, falaremos sobre o estado do ensino de Evolucdo no Brasil e de

como esse ensino pode ser mais bem incorporado ao de Ciéncias nas escolas.
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O ensino de Evolucao

Meta da aula

Discutir a percepgdo dos alunos brasileiros
sobre Evolucao e apresentar algumas
estratégias no ensino dinamico da disciplina.

Ao final da aula, vocé devera ser capaz de:

e Enumerar algumas das maiores deficiéncias que
os alunos do Ensino Fundamental e Médio tém
no estudo de Evolugao.

e Descrever maneiras alternativas para o ensino
de Evolucao.

Pré-requisitos

E pré-requisito desta aula nada mais
nada menos que a disciplina de
Evolucao. E possivel, ainda, sugerir a
vocé que reveja, especialmente,
asAulas 1,16 e 29.
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INTRODUCAO

PosiTivismo

Filosofia de August
Comte. Baseia-se nos
fatos e na experiéncia

e deriva do conjunto
das ciéncias positivas,
repelindo a Metafisica
e 0 sobrenatural. Por
extensio, ¢ qualquer
filosofia que privilegie
o conhecimento cientifico
e combata a Metaffsica.
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Ao longo de nossa disciplina, vocé viu como a idéia da Evolucdo surgiu para
0s cientistas no século XIX; como essa idéia se consolidou através de inlimeros
testes e do acumulo de evidéncias e como foi modificada e aperfeicoada ao
longo do século XX. A teoria evolutiva era revolucionaria e poderosa! Tanto
era que provocou reacdes de grupos conservadores - principalmente dentro
da Igreja - que ndo se viam desde o julgamento de Galileu, no século XVIL.
A teoria evolutiva é revolucionéria e poderosa! Isto porque ela coloca nossa
espécie dentro de um continuo com o resto da Natureza e integra os conceitos
dos varios campos da Biologia, bem como também da Paleontologia e da
Geologia. E nesse contexto que os Parametros Curriculares Nacionais - Ciéncias
Naturais indicam que a compreensao da histdria evolutiva dos seres vivos é de
fundamental importancia para que os alunos sejam capazes de organizar e
integrar os conhecimentos em Ciéncias Naturais.

Nesta, como na nossa primeira aula, estamos mais uma vez diante de um
epilogo (ver Aula 1: Introducéo ao curso). E a ultima aula da nossa disciplina;
nesse sentido, é o fim dessa nossa relacao professor-aluno: mais uma etapa
estd cumprida! Contudo, mais uma vez, esse fim revela um inicio: estaremos
discutindo o ensino e a aprendizagem de Evolucdo com vocé, futuro professor
de Ciéncias e de Biologia. E, portanto, um recomeco, noutras bases, em
desenvolvimento espiral (ver Aula 16 de Evolucdo: Controvérsias Evolutivas).
Assim, vamos partilhar idéias, sugestoes e propostas, pois o ensino de Evolucéo,

em breve, sera responsabilidade nossa!

NAO ESTAMOS SOS

Existe todo um campo de pesquisas em ensino e aprendizagem.
Podemos comegar dizendo que, nesse tipo de abordagem, a tarefa principal
nem sempre é a de resolver todos os problemas; o mais importante,
muitas vezes, é contribuir com elementos para o aprofundamento da
discussio sobre eles. Isto significa dizer que, antes de mais nada, é preciso
abandonar a linha de PENSAMENTO POSITIVISTA, "(...) pois em educagdo
as coisas acontecem de maneira tao inextricavel que fica dificil isolar
as variaveis envolvidas e mais ainda apontar claramente quais sio os
responsaveis por determinado efeito" (LUDKE & ANDRE, 1986). Desse
modo, o uso da subjetividade ndo é um fator limitante, uma vez que o

objetivo nesse tipo de pesquisa € ajudar o professor a julgar aquilo que



para ele ¢é significante e o que trara beneficios as suas aulas, podendo
servir para ajuda-lo a desenvolver novas idéias, confirmar ou rejeitar
hipéteses de trabalho, dar origem a novos dados e a novas praticas.

Dentro desse campo existe uma drea mais especifica que é chamada
Ensino de Biologia. Os trabalhos nessa drea envolvem a compreensio
das complexas relacdes estabelecidas entre alunos, professores e
conhecimento, tanto em espacos formais como em sala de aula, quanto
em espacos nio-formais como museus, salas de cinema etc. Além disso,
focaliza também os aparatos técnicos de mediagdo de conhecimento,
tanto didaticos (livros, jogos) quanto mididticos (TV, jornal, cinema).
O ensino de Evolucio integra essa drea.

No Brasil, ocorrem, desde 1986, na Faculdade de Educacdo da
Universidade de Sao Paulo (FEUSP), os encontros Perspectivas do Ensino
de Biologia (EPEB), que retinem pesquisadores e professores interessados
nos problemas relacionados ao ensino de Biologia. Em 2004, ocorreu
o IX Encontro, no qual foram apresentados 291 trabalhos, dos quais
quase 5% (13 trabalhos) diziam respeito a problemas relacionados com
o ensino, a aprendizagem e a apropriagdo dos conceitos evolutivos nas
escolas, universidades, midia etc.

Além dos EPEB, foi criada, em 1997, a Sociedade Brasileira
de Ensino de Biologia (SBEnBio), que tem por finalidade promover o
desenvolvimento do ensino e da pesquisa em ensino de Biologia. A SBEnBio
promove, a cada dois anos, Encontros Regionais de Ensino de Biologia,
os EREBIO. Ja houve dois desses encontros no Rio de Janeiro (na UFE,
em 2001, e na Faculdade de Formacgao de Professores da UER], em Sao
Gongalo, em 2003) e outro na Bahia (na Universidade Estadual de Feira
de Santana - UEFS, em 2003). Nesses trés encontros foi apresentado um
total de 310 trabalhos, dos quais 22 diziam respeito a temdtica do ensino
de Evolucio (7% do total de trabalhos).

Vocé pode visitar o site do SBEnBio no endereco http://www.sbenbio.org.br..

Mundo afora, as pesquisas em ensino de Evolucdo tém despertado
interesse crescente de pesquisadores e professores. Por exemplo,
recentemente houve, nos EUA, uma conferéncia nacional sobre o ensino
dessa disciplina (2002) e, no Canadd, foi criado um centro de pesquisas
sobre o ensino de Evolucdo. A que se deve tanto interesse? Existem pelo

menos trés boas razoes para isso:
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1. A teoria evolutiva é fundamental para a compreensido e
organiza¢do dos conhecimentos a respeito do mundo natural (esperamos
que, “a esta altura do campeonato”, nossa 30* aula, isto esteja bem
claro para vocé).

2. A despeito disso, tem-se constatado que a compreensdo dessa
teoria, tanto pelo publico leigo quanto por parte de muitos professores
e pesquisadores, é pequena.

3. Tem havido um recrudescimento de movimentos e organizagdes
contrdrios ao ensino de Evolucdo, especialmente nos EUA (ver Aula 29:
Debatendo Argumentos Criacionistas).

Como vocé deve estar percebendo, esse assunto é sério, e é grande a
nossa responsabilidade: mas ndo estamos s6s! Uma vez que ja discutimos
em Evolucdo os itens 1 e 3, vamos tentar entender alguns dos problemas

envolvidos com a aprendizagem da teoria evolutiva.

Mais informagdes sobre a conferéncia nacional a proposito do ensino de Evolucao ocorrida
nos EUA podem ser obtidas no site http:/www.ucmp.berkeley.edu/ncte. O endereco do
centro de pesquisa em ensino de Evolucdo no Canada é: Evolution Education Research
Centre, McGill University, 3700 McTavish, Montréal, Québec H3A 1Y2.

CONCEPCOES ALTERNATIVAS

Durante muito tempo, grande parte das pesquisas em ensino-
aprendizagem foram norteadas pelo modelo de mudanga conceitual.
Segundo esse modelo, os alunos possuem um conjunto de conceitos
com o0s quais interpretam os fendOmenos naturais. Tais conceitos sdo
concepgoes a respeito de como o mundo funciona. Por exemplo, uma
crianga observa seu cachorro, seu gato, as baratas e percebe que todos
eles andam. Ela conclui, entdo, que seres vivos sio aqueles que tém
movimento. Esse conjunto de conceitos é o que ela utiliza para resolver
situagdes-problema. Porém, toda vez que esses conceitos fracassarem ao
explicar determinadas situag¢des concretas, a crianga estard aberta para
muda-los por outros que sejam mais eficientes na resolu¢ao do problema.
Esse processo de aceitagdo de conceitos novos, mediada pelo fracasso dos
antigos, é a mudanca conceitual. No exemplo de que estamos falando,
a crianga deveria abandonar a idéia de que seres vivos sdo aqueles que
andam a partir do momento em que se depara com a realidade das
plantas, que sdo seres vivos e, no entanto, nao se movimentam. Segundo
o modelo, a mudanga conceitual é mediada por conflito cognitivo e opera

uma reestruturacao nas idéias do estudante.



Esse modelo foi muito criticado, porque assume a aprendizagem
como um processo exclusivamente racional. Pesquisas recentes tém
demonstrado que as concepgdes dos alunos sdo extremamente resistentes
a mudanca conceitual e que, no processo de aprendizagem, existe nio
s6 uma decisdo racional, como também uma teia de relacdes entre as
concepgOes prévias do aluno sobre o assunto, respeito e afeto dele o pelo
professor, pelas crengas religiosas, influéncia da midia, visio de mundo,
opinido a respeito da natureza da atividade cientifica etc. Desse modo,
o aprendizado ocorre em um fundo de multiplas influéncias (racionais,
afetivas e culturais), naquilo que foi denominado ecologia conceitual.

Essa teia de relagdes parece ser muito importante, especialmente
no que diz respeito ao aprendizado da teoria evolutiva. Primeiramente,
essa teoria tem sido um topico muito controverso, fundamentalmente
por causa da sua interse¢do com as crengas religiosas; do mesmo modo,
a midia se apropria dela o tempo todo, promovendo uma divulgagio
muitas vezes distorcida e simplista, com interpretacdes do conhecimento
“enriquecidas” de novos significados. Além disso, existe, também, um
discurso de senso comum sobre a teoria evolutiva que é TELEOLOGICOe
ANTROPOMORFICO, contribuindo para a constru¢do de concepgdes
errbneas por parte dos estudantes. O resultado dessas multiplas
influéncias é que no momento em que os estudantes entram em contato
com o ensino formal da teoria evolutiva, eles ja trazem consigo uma
série de concep¢oes alternativas que sao o "produto e o processo de
uma atividade de constru¢io mental da realidade" (GIORDAN, 1987).
Devido a isso, muitas vezes fica dificil para o aluno aceitar uma nova
nogdo que nio condiz com sua vivéncia.

A pesquisa sobre concep¢des alternativas pode e deve auxiliar
os professores em sala de aula. E indicado que essa estratégia seja
desenvolvida pelo levantamento dessas concepg¢des, por meio de
questiondrios aplicados antes do inicio de determinado contetdo.
Alternativamente, as avaliacOes periddicas em sala de aula indicam erros
recorrentes relacionados com as concepgdes alternativas. Tais erros se
repetem em diferentes turmas, em diferentes anos, em diferentes regides
brasileiras e, também, em diferentes partes do mundo. Algumas vezes,
0 sucesso no ensino da teoria evolutiva pode estar na utilizacio das
concepgoes alternativas mais comuns como ponto de discussdo entre os
alunos. Sabendo disso, vamos ver alguns resultados de pesquisas sobre

concepcoes alternativas desenvolvidas em escolas do Rio de Janeiro.

TELEOLOGICO

Doutrina acerca das
causas finais. Teoria
que pretende explicar
os seres pelo fim a que
aparentemente $30
destinados.

ANTROPOMORFISMO

Tendéncia para
interpretar a Natureza
segundo os habitos e
sentimentos humanos.
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NO ENSINO FUNDAMENTAL

Foi realizada uma pesquisa com turmas de 5° e 6* séries de duas
escolas do municipio do Rio de Janeiro, uma publica e outra privada
(MOREIRA & SILVA, 1995). O universo trabalhado incluia oito diferentes
turmas, num total de 257 alunos. Os resultados serdo apresentados em trés
questdes que representam as respostas mais interessantes do alunos:

1. O que é Evolugio?

2. A Evolucdo nunca ocorreu, ocorreu € ja chegou ao fim, ou
ainda ocorre?

3. Como foi que desapareceram os dinossauros?

A grande maioria dos alunos, tanto da 5* como da 6° série,
admitiram a Evolugido. Poucos foram aqueles que afirmaram que o
processo evolutivo ndo ocorre (6% na 5* e 4% na 6* série). Entre os
que a admitiram, entretanto, muitos a relacionaram com a Criagdo
(60% na 5° série e 52% na 6° série). Isso significa que menos de 50%
dos alunos pesquisados aceitavam a teoria evolutiva como explicagdo
suficiente para a origem da diversidade bioldgica no planeta (34% dos
alunos na 5% e 44% na 6* série).

As respostas dos alunos foram muito claras em relagdo aquilo que
eles pensavam. Por exemplo, uma aluna da 6° série respondeu: "Evolucio
¢ uma coisa que foi evoluida por Deus, e ele soube fazé-la para que os
seres se desenvolvam" (Evolu¢ao com Criacdo), ou, entido, "Deus criou
a macd com um gosto € a laranja com outro gosto. Ja pensou tudo com
um gosto s6? Por isso a variedade das frutas, cores, tamanhos... Eu penso
assim porque ndo acredito na Evolucdo e, sim, na criagio".

Para aqueles que admitiram a Evolucio, nenhum da 5° série foi
capaz de explicar corretamente alguma etapa do processo; menos de
10% dos da 6* foram bem-sucedidos nas suas explica¢gdes. Em geral, eles
pensavam a Evoluc¢do do ponto de vista lamarckista, como um processo
de mudanca que estd associado ao melhoramento e aperfeigoamento
das espécies.

Quanto ao tempo de dura¢io da Evolugido, a resposta de que
esta nao terd necessariamente um fim foi a que teve maior freqiiéncia
(67% na 5% e 80% na 6° série). Os alunos podiam ver a Evolugao como
um processo que acontece no dia-a-dia ou como algo que gera um

aperfeicoamento ou uma deterioragdo dos seres vivos. Por exemplo,



um aluno respondeu: "Evoluir é progredir, melhorar, dar um passo a
frente"; enquanto outra explicou: " Aconteceu aos seres vivos e ja chegou
aum fim, porque a gente, ao invés de evoluir, estd voltando. Nio estamos
melhorando nada."

Para outros alunos, a Evolugdo ocorreu e ja acabou, ou ainda
ocorre, mas um dia terminara (15% na 5%e 6% na 6* série). Uma aluna
da 6* série disse: "A evolucdo aconteceu aos seres vivos e ja chegou ao
fim. Porque eu acho que os seres ndo vio mais mudar a sua aparéncia.”
Por fim, alguns alunos consideravam que a Evolugdo nio tivesse ocorrido
(5% na 5% e 5% na 6° série).

Quando foram perguntados sobre da causa do desaparecimento
dos dinossauros, a resposta mais citada dizia respeito a um meteoro,
mas que nem sempre, na explicagio do aluno, aparecia dessa maneira,
podendo ter vindo sob a forma de asterdide, meteorito, chuva de
meteoros, cometa, diamante gigante etc. Porém, o dado mais interessante
foi que alguns alunos colocavam o Homem como contemporaneo dos
dinossauros e, além disso, como responsavel pelo desaparecimento desses
répteis (ver, na Figura 30.1, o tempo de separagio entre o Homem e os
dinossauros). Um aluno, inclusive, disse o seguinte: "O aparecimento
dos homens: nds, para conseguirmos viver, come¢amos a atacar 0s
dinossauros, provocando a sua total extingdo."

Uma observacgdo interessante foi a existéncia de contradi¢des
internas nas respostas dos alunos: aqueles mesmos que negavam o
processo evolutivo ofereciam algumas versdes “oficiais” de como a coisa
deveria ter ocorrido. Os pesquisadores interpretaram esse resultado como
evidéncia de que os alunos podem apresentar, para 0 mesmo problema,
dois tipos de resposta: uma versao“oficial”, para a escola; e outra, para

sua vida cotidiana.
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Figura 30.1: Linha do tempo evidenciando que Homem e dinossauros estdo muito separados no tempo.
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NO ENSINO MEDIO

De modo similar & pesquisa anterior, foram estudadas as
concepgoes alternativas sobre Evolugio, extraidas dos alunos de todas
as séries do Ensino Médio em duas escolas do estado do Rio de Janeiro,
uma da rede publica, localizada no municipio de Marica, e outra da rede
privada, situada no municipio de Sdo Gongalo, num total de 103 alunos
(AZEVEDO & SILVA, 2002). Os resultados dessa pesquisa também
serdo apresentados com referéncia as trés questoes ja descritas para o
Ensino Fundamental.

Para os alunos, a Evolu¢ao é principalmente o resultado da ag¢do
do tempo (20,4%), como definiu a seguinte resposta: "Para mim, a
Evolucdo é uma transformacgdo que ocorre com 0s seres vivos com o
passar do tempo." Muitos alunos acreditavam, também, que Evolugio é
sinénimo de progresso (18,5%), ou que simplesmente representa o ciclo
vital (18,5%), como indicaram, respectivamente, as repostas. "Evolucio
para mim é como se fosse o progresso de algo, ou crescimento"; "A
Evolugao acontece no ciclo vital: quando uma mulher gera um filho, é
ai que acontece a Evolucdo porque ele vai nascer, crescer, reproduzir e
morrer." O desenvolvimento humano foi apontado por 9,7% dos alunos
como sendo aquilo que definia a Evolucdo. Por exemplo, disse um aluno:
"E a ma divisdo do mundo. Porque para os que tém, existe evolucdo. E
para os que nio tém, sé existe melhora ou piora."

Com relagdo a duragio do processo evolutivo, a maior parte
dos alunos respondeu que a Evolugio estd acontecendo e ndo tem
tempo para terminar (82,5%). Outro grupo (4,9%) considerou que a
Evolucdo aconteceu, mas ja teve fim, associando esse fim a processos
como exting¢ao e matancas. Por exemplo, uma aluna do 3° ano disse: "A
evolucdo aconteceu aos seres vivos e ja chegou ao fim, pois ja existem
varios animais em extingao."

Trés alunos (2,9%) acreditavam que a Evolugdo estd acontecendo;
tendo, contudo, um tempo para terminar. Expressaram suas opinides
com respostas como: "A Evolugio estd ocorrendo, mas corre o risco
de acabar, gragas aos produtos quimicos langados na atmosfera e na
biosfera. "Foi possivel notar, ainda, que, para alguns alunos (3%), a
Evolucdo estava relacionada aos avangos cientificos e tecnoldgicos,

tais como a clonagem e a manipulagio genética. Como exemplos dessa



associacio feita pelos alunos, foram obtidas respostas tais como: "Nao.
Eu acho que muitos vieram dos laboratérios" ou "Nao, muitas espécies
foram criadas por meio de experiéncias, através de modificagdes nas
células”; ou, ainda, “Nio, porque a Evolu¢io do mundo faz com que
varias espécies aparecam elaboradas em laboratério; por isso, acho que
as espécies que existem hoje ndo existiam em nosso passado".

Com respeito a espécies ja extintas, como é o caso dos dinossauros,
7,8% dos alunos atribuiram esse desaparecimento a agdo humana. Os
argumentos utilizados nas respostas apresentavam uma preocupacio
ecoldgica: " O ser vivo evolui de acordo com suas necessidades e situa¢io
do meio em que vive: por ter o homem conseguido dominar o mundo, foi
destruindo as plantas que sustentavam o animal, e até mesmo matando
muitos (dinossauros)".

Tanto no caso do Ensino Fundamental como no do Ensino Médio,
os pesquisadores ndo foram capazes de perceber diferencas marcantes
entre as concepgoes alternativas dos alunos da escola publica ou privada.
Vocé deve estar percebendo que a diferenca entre essas concepgdes também
nio é tao grande assim, nao é mesmo? Pois bem, como ja haviamos
dito antes, tais concepg¢des sio muito resistentes e parecem repetir-se
sempre. Entretanto, uma outra observag¢do interessante apontada por
esses pesquisadores é que, dependendo do nivel de escolaridade, as
concepgoes alternativas se travestem de termos mais técnicos, palavras
oriundas da teoria evolutiva, como mutacdo, adaptagdo, camuflagem e
outras, sem, contudo, mudar a natureza da explicagio.

Entdo, os alunos aprendem Evolu¢do em um processo em que
falam muitas vozes... Nés, professores, portanto, no ensino de Evolucao,

temos que ser todos ouvidos.

LICOES DE APRENDIZ

As concepgoes alternativas dos alunos, tanto do Ensino Fundamental
quanto do Médio, tém evidenciado uma marcante tendéncia a visdes
antropocéntricas. Esse antropocentrismo se apresenta de trés formas:

1. A Evolugdo é interpretada como tendo o Homem como seu fim.
Isso se parece muito com a visdo dos criacionistas, que véem o Homem

como a obra maxima de Deus, por quem todas as coisas foram criadas.
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RPG ou RoLe
PLAYING GAME

E um jogo de
interpretacdo. Nele, vocé
¢ um ator de improviso.
O jogador ndo tem falas
ou agdes predefinidas,
mas deve assumir uma
personalidade, que ele
interpreta. O RPG tem
dois elementos
importantes: o Mestre e
um Sistema. O Mestre
deve guiar os jogadores
pelo mundo da fantasia e
dar suporte ao desenrolar
da histéria. O Sistema é
um conjunto de regras
associadas a0 mundo
onde a historia se

passa; serve para ajudar
0 mestre a resolver
impasses e dar realismo
a historia, determinando
o modo de agir dos
jogadores.
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2. O Homem é encarado como responsavel pela Evolugio.
Nesse caso, a Evolucdo é condicionada aos problemas ambientais
provocados pela civilizagio humana ou é associada ao desenvolvimento
cientifico e tecnoldgico. Isso se d4, provavelmente, devido ao fato de
os problemas ambientais serem muito presentes na vida cotidiana e
terem ampla divulga¢do nos meios de comunicagio. A associagdo com
a Ciéncia e Tecnologia, por outro lado, é explorada, freqiientemente,
na ficgdo cientifica, que abrange filmes, desenhos animados, revistas em
quadrinhos, livros, jogos (RPG, videogames) etc.

3. O Homem é visto como um ser extranatural. Este tipo de
idéia era comum nos livros didéticos de Ensino Fundamental, em que
os seres vivos eram classificados, segundo o critério de utilidade para o
Homem, em uteis e nocivos. Essa perspectiva parece estar, ainda, presente
nas concepgdes dos alunos. A idéia do Homem a margem da Natureza
(Homem x Natureza) e sua posi¢cdo de dpice do processo evolutivo é
o que faz os alunos se referirem a ele, algumas vezes, como a propria
causa da Evolugio.

Outro aspecto interessante das concepcoes alternativas é o uso
de termos evolutivos sem o sentido correto. Evolucdo, por exemplo, é
sempre usada no sentido de progresso. Nesse caso, a principal causa talvez
seja o sentido coloquial da palavra. Mutagio é usada como sinénimo
de grandes mudangas nos individuos, ou causando grandes maleficios
ou produzindo seres fantdsticos, como nas historias em quadrinhos. A
adaptacdo, por sua vez, é encarada como uma mudanca lamarckista: os
seres se adaptam pelo uso e desuso.

O que a analise das concepcoes alternativas revela de maneira mais
impressionante, entretanto, € o fato de que, mais de 100 anos depois da
publicag¢io da Origem da espécies,

1. a varia¢do génica ndo é vista como importante para a Evolugio;
ou seja, os alunos ainda nao adotaram a perspectiva materialista da
variacao;

2. os alunos pensam as caracteristicas dos organismos como sendo
determinadas pela a¢io direta do ambiente sobre elas. O processo de
sobrevivéncia diferencial (sele¢do natural) de variantes produzidas pela
recombina¢do génica e mutagdo ndo é compreendido;

3. a mudanga evolutiva é encarada como a transformacao lenta

e gradual das caracteristicas dos individuos, e nio como a mudanga



das proporcdes de individuos com diferentes caracteristicas dentro de
uma populagdo. A visdo tipoldgica se mantém (ver Aula 3: Historico
do Estudo da Evolucio);

4. por fim, a Evolucio até hoje é encarada como progresso, e
o Homem é, ainda, o final dessa marcha triunfal. Os alunos também
vislumbram uma hierarquia no mundo vivo, que reflete uma ordem
superior (a esséncia, a idéia, a criagdo). A noc¢do de contingéncia esta,

praticamente, ausente das concepgdes alternativas.

ATIVIDADE 1

Na primeira coluna sao apresentados exemplos de concepcoes alternativas;
na segunda, algumas origens e tipos de erros mais comuns dos quais elas
podem vir. Numere a primeira coluna de acordo com a segunda, com base
na origem mais provavel da concepgdo alternativa.

( ) Evolucdo é progredir na vida. 1 Filmes, histérias em quadrinhos.
( ) Os homens destruiram

os dinossauros. 2 Crengas religiosas.
( ) O planeta Terra é muito
jovem para que a Evolucéo 3 Senso comum.

tenha ocorrido.

RESPOSTA
( 3 ) Evolugdo é progredir na vida. 1 Filmes, histérias em
quadrinhos.
(1) Os homens destruiram
os dinossauros. 2 Crengas religiosas.

(2 ) O planeta Terra é muito 3 Senso comum.
Jjovem para que a Evolugdo
tenha ocorrido.

COMENTARIO

Se vocé foi bem-sucedido nesta atividade, entdo o seu trabalho
de lidar com as idéias que os alunos trazem para a sala de aula
serd, possivelmente, tranquiilo. Caso vocé tenha encontrado alguma
dificuldade, € preciso voltar a leitura, para se familiarizar melhor com
as concepgdes alternativas.
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CULTURA DE MASSA

Quando falamos de cultura de massa, estamos nos referindo a todas
as manifestacoes que produzidas e difundidas pelos meios de comunicacio
e que, portanto, alcangcam um grande nimero de pessoas. O termo foi
cunhado em contraposi¢do a cultura, no sentido das manifestagoes
artisticas que tém uma circulagio restrita como, por exemplo, a pintura,
a escultura, o teatro, a literatura etc. O consumo desses produtos é,
geralmente, restrito a elite intelectual e econdmica, que tem acesso aos
ambientes especiais onde se d4 o seu consumo, como os museus de artes, as
salas de concerto etc. A cultura de massas inclui os produtos do radio, da
tevé, do cinema, as histérias em quadrinhos, os jornais etc. Esses produtos
tém baixo custo, ndo precisam de locais especiais para ser consumidos
e apresentam ampla circula¢do. O surgimento deles estabeleceu relagdes
novas nos sistemas politico e socioecondmico, modificando e até criando
formas de vestir, falar, ouvir musica, escolher candidatos politicos etc.
Em sintese: uma nova cultura!

Como ndo poderia deixar de ser, o surgimento da cultura de massa
incluiu mais uma varidvel no processo de apropriagdo do conhecimento
que, cada vez mais, deixa de ser assunto para o qual apenas a escola
tem funcdo e papel. A midia tem participado intensamente nessa tarefa.
Grande parte da informac¢io que obtemos hoje provém da internet, da
televisdo, do jornal, de revistas e até mesmo das histérias em quadrinhos.
Para vocé, que participa de um programa de ensino a distancia, isto ndo
deve ser nenhuma novidade, nio é mesmo? Pois bem... o problema é
que tem crescido a preocupagio com o poder da linguagem dos veiculos
de massa sobre os individuos e a sociedade. Isso porque as informagdes
veiculadas, na maioria das vezes, sio deterministas, reducionistas,
fragmentdarias, com pouco conteido explicativo e com forte teor
ideoldgico. Isso ndo contribui minimamente para a formacido de um
sujeito com senso critico a respeito do seu mundo e do seu tempo. E ai
que nés entramos!

Recentemente, muitos trabalhos na 4rea de ensino de Biologia,
alguns livros didaticos e até mesmo os Parametros Curriculares Nacionais
tém sugerido a utilizacdo de produtos da cultura de massa como recursos
didaticos para discussio dos contetidos em sala de aula. Diante do que

acabamos de dizer a respeito desses produtos, fica evidente que precisamos



entender, pelo menos, como eles lidam com o conhecimento biol6gico.
Sendo assim, gostariamos de discutir com vocé alguns exemplos de como
a midia vem tratando a teoria evolutiva e como isso pode ter influéncia

sobre os alunos.

No escurinho do cinema...

O cinema rende milhoes de délares, atingindo milhdes de
espectadores em todo o mundo. Depois de exibidos nos cinemas, os
filmes sdo exibidos na tevé, chegando assim a um nimero ainda maior
de espectadores. Nas produgdes cinematogréficas, utilizam-se muito a
Ciéncia e os avancos tecnoldgicos, de tal sorte que parte das visdes que
temos sobre a Ciéncia € influenciada por elas.

Entre os temas cientificos mais explorados pelo cinema encontra-se
a teoria evolutiva. Seja como tema central, seja como pano de fundo ou
mesmo como discurso lateral de algum personagem, a teoria evolutiva
tem sido assunto freqiiente nas produgdes cinematogrificas. Isso se
deve, provavelmente, as discussdes que suscitam a respeito das origens,
especialmente dos seres humanos e, também, em relagao ao futuro das
espécies. Por tudo isso, produzem 6timos enredos, que possuem elementos
de polémica, fantasia, aventura e suspense.

Tem sido constatado, em varios estudos, que o discurso dos alunos
sobre a teoria evolutiva reflete, algumas vezes, enredos explicativos
presentes em filmes, desenhos animados e historias em quadrinhos.
Assim, por exemplo, seres humanos e dinossauros vivendo lado a lado
constituem um enredo recorrente na fic¢ao cientifica. Do mesmo modo,
o avango cientifico (manipulacdo genética, robos, clonagem etc.) é
responsavel pela producdo de novas espécies e pela extingio de outras.
Um outro aspecto presente nos filmes, bem como nos desenhos animados
e histérias em quadrinhos, é 0 uso excessivo e muitas vezes indevido de
termos evolutivos. A mutagio talvez seja a palavra campea de uso no
mundo dos super-herdis.

Esse fascinio pela teoria evolutiva vem de longe. Em 1912, o
escritor britdnico de romances policiais SIR ARTHUR CONAN DOYLE
escreveu O mundo perdido. Esse romance é um cldssico da literatura
mundial e conta a histéria de quatro ingleses que vém a Amazdnia e
passam a viver em um plato onde as condicoes da pré-historia se mantém,

vivendo juntos dinossauros, seres fantasticos e o0 homem primitivo. A

SIR ARTHUR CONAN
DOYLE

Arthur Ignatius Conan
Doyle nasceu em 22

de maio de 1859, em
Edimburgo, Escocia, e
morreu em 7 de julho de
1930. Seu personagem
mais famoso € o detetive
Sherlock Holmes.

CEDERJ 239

AULA ﬁ MODULO 3



Evolugéo | O ensino de Evolugéo

240 CEDERJ

ligacdo entre o romance de Conan Doyle e o livro de lancamento da
moderna teoria evolutiva é 6bvia! Por exemplo, o personagem principal,
George Edward Challenger, é um estudioso dos trabalhos de Darwin e
menciona, nos didlogos, outros naturalistas da época, como Alfred Russel
Wallace (co-propositor das hipdteses defendidas no livro A origem das
espécies) e Henry Bates.

Por seu enredo bem-humorado e aventureiro, este cldssico ganhou
varias versdes para o cinema. Em 1925, aparece a primeira versao
cinematogréfica dessa historia e, desde entido, outras versdes foram
produzidas para cinema e tevé. No cinema, a mais recente é o segundo
filme da trilogia Parque dos Dinossauros (1993) e, na tevé brasileira, esta
sendo exibida (2004) uma série americana baseada no romance de Conan
Doyle. O mundo perdido teve, também, versdes em quadrinhos.

Existem também os desenhos animados! Em busca do vale
encantado (1988), por exemplo, narra a historia de Littlefoot, um
brontossauro 6rfio que vai em busca de um legendario vale de
luxuriante vegetacdo, onde os dinossauros podem crescer e viver em
paz. Na trajetéria, num clima de muita diversdo e aventura, Littlefoot
encontra-se com outros jovens dinossauros (de espécies diferentes) que
com ele enfrentam muitos obstdculos até concretizarem o seu objetivo:
encontrar “o vale encantado”. O enredo desse desenho animado nio é
completamente destituido de saber cientifico, mas como todos os filmes
que temos analisado aqui, ele parte de alguns fatos ou teorias cientificas
que sio usados pela ficgdo com maior ou menor liberdade. No caso de
Em busca do vale encantado, as bases do desenho sido as hipoteses a
respeito da causa do desaparecimento dos dinossauros.

Mais interessante que tudo € a cadeia de relagdes que existe entre
todos esses filmes e desenhos animados. Por exemplo, no desenho que
estamos comentando, existe um vale onde dinossauros herbivoros de
varias espécies conseguiram sobreviver e escapar da extin¢io devido a
abundincia de alimento e a existéncia de poucos predadores. Nos filmes
da série O mundo perdido, o grupo de pesquisadores aventureiros vai
sempre em busca de um vale, onde os dinossauros foram capazes de
resistir e sobreviver a extingao. Logo, ndo é surpreendente que os alunos
sejam fortemente influenciados em suas idéias sobre a teoria evolutiva
por enredos que estdo presentes, desde a década de 1920, em filmes,

desenhos animados e mesmo em histérias em quadrinhos.



Além de filmes diretamente relacionados com o romance O
mundo perdido, que se relaciona diretamente com o livro A origem das
espécies, existem muitos outros que lidam com a teoria evolutiva de
maneira menos 6bvia. Homens e animais sdo elaborados/confeccionados
em laboratorios, como nos filmes A experiéncia, Blade Runner, Alien, a
ressurreicdo, Medidas extremas, Robocop, O Exterminador do futuro,
Gattaca, a experiéncia genética etc.

Diante de tais fatos, parece importante que o professor de
Biologia esteja atento a cultura de massas, usando, inclusive, os filmes e
os desenhos animados como contra-exemplos ou mesmo como situagdes-
problema que os alunos devem confrontar com os conceitos evolutivos,

de modo a julgar a sua possibilidade real ou nio.

No calor da noticia

Reportagens de jornais, bem como documentirios de TV e
telejornais, utilizam recursos de linguagem que simplificam, seduzem,
encantam e emocionam. As reportagens, na maioria das vezes, sao curtas
e, geralmente, reducionistas, dando énfase a aspectos sensacionalistas da
pesquisa relatada. A Ciéncia é apresentada como sinénimo de verdade
indiscutivel, e nio como conhecimento critico. Quando aplicados, esses
procedimentos reforcam aquela compreensdo que o senso comum tem
da Ciéncia como verdade indiscutivel. Mesmo quando os reporteres
utilizam os verbos corretos ao se referirem a pesquisa (uma pesquisa
sugere/indica), a palavra “cientista” pode ser usada como uma forma de
autoridade, o que passa a idéia de que os fatos relatados comprovam,
revelam alguma verdade.

Um tema extremamente atual é o meio ambiente. As concepgoes
de meio ambiente, degradacdo ambiental e consciéncia ecoldgica sdo de
suma importancia para a formacao de cidadaos capazes de pensar o bem
coletivo. Contudo, tais concepcoes foram construidas pela sociedade e,
portanto, sdo ideoldgicas, estando impregnadas de interesses politicos,
econdOmicos e sociais, altamente valorizados pelos meios de comunicacio
de massa. Algumas pesquisas em ensino de Biologia tém demonstrado
que, muitas vezes, os alunos s6 sdo capazes de se referir ao meio ambiente
a partir dos seus problemas, causados geralmente pelo préprio homem.

Ou seja, o ambiente nio existe independentemente de problemas como
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polui¢do, desmatamento, caca predatodria, extingio etc.; falar em
ambiente significa falar desses problemas.

Essa confusio de conceitos em relagio ao tema do meio ambiente
parece extravasar os limites dos conteidos de Ecologia e Educacio
Ambiental, chegando até a outros conteidos como, no caso que nos
interessa, a teoria evolutiva. Se vocé bem lembra, uma das caracteristicas
fundamentais das concepgdes alternativas era um forte antropocentrismo;
a visao dos alunos era a de que a degrada¢iao ambiental é determinante
do processo evolutivo. O “ecologismo” divulgado pelos meios de
comunica¢do massifica o assunto por intermédio de textos e imagens.
Dessa forma, podemos especular que perguntas relacionadas ao futuro,
independentemente da drea de estudo (Biologia, Portugués, Geografia
etc.), obterdo sempre respostas que indiquem que o Homem precisa
aumentar sua consciéncia ecoldgica.

A teoria evolutiva também estd freqilentemente presente em
reportagens de jornais, bem como em documentarios de tevé e em
telejornais. O tratamento da informagao, nesse caso, nao difere muito
do que ja comentamos; contudo, existe ainda o agravante de a intersecdo
com o criacionismo ser explorada como noticia.

Para lidar com tais caracteristicas, é necessario dominar a
linguagem desses veiculos de midia, de modo a criar, a partir deles,
um ambiente de reflexdo para o aluno. Promover e incentivar leituras
criticas das informagoes, revelando o uso das estratégias de linguagem
desses veiculos, pode ser uma forma de estimular os alunos a perceber
a grande quantidade de informacdo (implicita, sugerida etc.) escondida
numa suposta noticia tnica e neutra, anunciada por uma bela reporter

de um telejornal das oito.

Aprendiz de feiticeiro

Jean-Claude Carriere (A linguagem secreta do cinema. Rio de
Janeiro: Nova Fronteira, 1995) conta que no inicio da era do cinema,
para que a narrativa fosse entendida, era necessario um “explicador”, ou
seja, alguém que, ao lado da tela, fosse fazendo a relagio entre as imagens
e a historia que o filme queria narrar. Essa idéia nos parece ridicula hoje,
porque todos nds ja aprendemos a linguagem cinematrografica e ja nos

esquecemos de como tudo comecou.



A producio e divulgacio de conhecimentos ndo ocorre s6 na
escola. Por exemplo, contar historias sempre foi uma boa forma de
transmitir conhecimento: veja as fibulas, as pardbolas etc. Narrativas
em imagem-som comportam o que se convencionou chamar curriculo
cultural, que se traduz em um conjunto mais ou menos organizado de
informacdes, valores, saberes que, via cultura de massas, atravessam o
cotidiano das pessoas e interferem na sua forma de ver, pensar e aprender.
Os conhecimentos veiculados e/ou os efeitos do saber advindos da cultura
de massa interagem com os saberes escolares. O que parece evidente,
quando analisamos o efeito e o papel da cultura de massa no ensino, é
a necessidade de uma alfabetizacdo para televisdo, revistas, antincios,
computador etc. Isso se faz necessario para que tal cultura possa ser
dominada, e nio dominadora.

Acreditamos que essa alfabetizag¢io s é possivel se assumirmos
uma visdo construtivista, ou melhor, aquela visdo segundo a qual é o
aluno quem constrdi o seu proprio conhecimento, de maneira critica.
Sendo assim, é possivel que o papel do professor nessa construgio seja
o de mediador entre o aluno, sujeito cognoscente, e os veiculos de
informacao, objetos de conhecimento.

Assim, ao lidar com diferentes produtos da cultura de massa,
é importante que algumas perguntas sejam formuladas: O que é uma
noticia/filme etc.? Como vocé 1&/vé esses produtos? Que efeitos esse tipo
de produto pode ter na vida das pessoas? Que representagoes culturais
estdo presentes nele? Que relacoes de poder estdo envolvidas nas falas,
nos escritos, nas imagens veiculadas? Que discursos sdo privilegiados
e que verdades eles ajudam a construir? Do mesmo modo, a simulag¢do
de ambientes de debate pode ser, também, uma atividade interessante.
A turma pode ser dividida em grupos, temas podem ser escolhidos, um
tempo deve ser dado para a pesquisa, e os grupos podem tomar posi¢oes
que devem ser discutidas.

O ensino de Evolucio, se alienado do bombardeio da midia,
pode estar perdendo o seu papel de formador da cultura cientifica dos

nossos alunos.
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ATIVIDADE 2

Use CM toda vez que a manifestacao cultural citada for relativa a cultura
de massa.

() Festas juninas.

() Concepgoes alternativas.

( ) Rock in Rio.

( ) Bienal de Arte de Sao Paulo.

() Industria fonografica.

RESPOSTA
( ) Festas juninas.
() Concepgées alternativas.
(CM) Rock in Rio.
() Bienal de Arte de Séo Paulo.
(CM) Industria fonogrdfica.
COMENTARIO

A industria fonogrdfica e o Rock in Rio representam muito bem
aquilo que definimos como CM: uma cultura nascida da producdo
industrial, uma arte industrializada, uma cultura industrial.
Manifestacées folcldricas e a Bienal de Sao Paulo ndo s@o produtos
da cultura de massa. No primeiro caso, temos uma manifestacdo
popular €, no segundo, uma expressdo da cultura intelectual. Do
mesmo modo, as concepgdes alternativas podem ser influenciadas,
mas ndo constituem manifestacées da CM. Mais uma vez, em caso
de dificuldade, aconselhamos voltar a leitura.

LIVROS DIDATICOS

O livro didatico é um companheiro inseparavel do professor!
Todos nés recorremos a ele, em algum momento, por virias razdes:
preparar nossas aulas, fazer o planejamento do ano letivo, apoiar o aluno
na sala de aula, desenvolver estudos dirigidos etc. A sua importancia
para a atividade de ensino é incontestdvel e tem sido reconhecida ha
muito tempo. Tanto é assim, que ja existe uma boa produ¢ao académica

sobre o assunto.
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A partir de meados de 1995, o Ministério da Educag¢io (MEC),

por meio da Secretaria de Ensino Fundamental (SEF), da Fundacdo de

Assisténcia ao Estudante (FAE) e do Centro de Pesquisas para Educagio e

Cultura (Cenpec) comecou a coordenar um processo de analise dos livros

didaticos de Ciéncias. Os resultados nao foram muito animadores: do

total de 430 titulos, 24 foram recomendados e 31 o foram com ressalvas.

Se vocé fizer as contas, vai ver que, na melhor das hipéteses, menos de

15% deles foram aprovados pela avaliagio do MEC (veja, na Figura

30.2, um painel com os livros de Ciéncias aprovados na avaliagdo de

2005). As principais criticas dos avaliadores aos mais de 85% de livros

reprovados foram:

1. presenga de muitos erros conceituais — a maioria devidos a

displicéncia na pesquisa e veicula¢do da informagio correta;

2. negligéncia com as concepgdes alternativas;

3. énfase na enunciacio de defini¢des e modelos, sem a devida aten¢io

aos fendmenos aos quais eles se aplicam;

4. solucdo de conflitos conceituais a
partir de argumentos de autoridade, utilizando
uma hierarquizacido das diversas formas de
conhecimento que compdem o universo da
cultura, colocando o conhecimento cientifico
como superior;

5. contetidos socialmente irrelevantes e
inacessiveis a realidade dos alunos;

6. proposi¢do de atividades pouco
criticas, que estimulam a passividade;

7. falta de integracdo entre capitulos;

8. auséncia de referéncias bibliograficas,
citacOes e sugestoes de leituras que pudessem

auxiliar tanto os alunos quanto os professores.

Se vocé ficou muito interessado (ou preocupado) com
este assunto, ja pode encontrar, no endereco eletronico
do MEC, o Guia de Livros Didaticos 2005, com analise de
todos os livros aprovados na ultima avaliacdo.

Figura 30.2: Painel com os livros didaticos de
Ciéncias aprovados na avaliacdo de 2005 do MEC
(www.mec.gov.br).

CEDERJ 245

AULA ﬁ MODULO 3



Evolugéo | O ensino de Evolugéo

246 CEDERJ

A avaliagio do MEC diz respeito exclusivamente aos livros
didaticos de Ciéncias, ou seja, aqueles utilizados no Ensino Fundamental.
Os livros de Biologia usados no Ensino Médio ainda ndo foram
submetidos a a andlise sistemdtica; porém, jd existe uma produgio
académica que lida com essa temdtica e tem apresentado resultados que
apontam para um quadro que nio difere muito daquele que vimos para
os livros do Ensino Fundamental.

Os estudos com livros didaticos de Biologia tém indicado a
existéncia de alguns problemas. Tem sido apontado, por exemplo,
0 uso excessivo de termos técnicos sem o devido esclarecimento ou
contextualizacdo, o que contribui para um aprendizado baseado na
memorizacdo. O maior problema, no entanto, tem sido a exposi¢do
de erros conceituais constantes em boa parcela dos livros de Biologia
encontrados no mercado.

Vamos ver como é esse quadro no que diz respeito...

...Aos conteudos de Evolucao

Mesmo naqueles livros considerados adequados pela avaliacio do
MEQC, a analise realizada indica a existéncia de algumas imprecisdes no
que diz respeito a perspectiva da teoria evolutiva. Para nos, a observac¢do
mais marcante é aquela que indica uma tendéncia a visio antropocéntrica
da Natureza. Embora, segundo os avaliadores, esse ponto de vista
permeie os livros de forma sutil, é impossivel deixar de lembrar que o
antropocentrismo constitui uma das visGes mais presentes nas concepgoes
alternativas dos alunos. Assim, a perspectiva de que o ser humano nao
estd inserido no ambiente, sendo, pois, um ser extranatural, pode estar
sendo reforgada, de alguma forma, pelos livros didaticos de Ciéncias,
mesmo aqueles aprovados pelo MEC.

Outro aspecto importante, citado pelos avaliadores, é a tendéncia
de os livros apresentarem uma visao finalista sobre a Evolu¢io. Mais uma
vez, a coincidéncia com as concepgOes alternativas nos leva a imaginar
que pode estar havendo uma relac¢do entre os dois fatos, de modo que o
aluno pode estar sendo levado a pensar, pelo proprio livro didatico, que
na Natureza tudo tem uma funcio e um fim determinados.

Como nao existem avaliacdes sistematicas dos livros de Biologia,
torna-se mais dificil uma avaliagdo mais objetiva do quadro, no que diz
respeito aos contetidos de Evolucao. Contudo, ainda assim é possivel

tecer algumas consideracdes.



De forma geral, os livros didaticos de Biologia tentam conduzir o
aluno através do desenvolvimento historico da teoria evolutiva. Porém,
algumas vezes, a perspectiva historica oferecida ndo é correta. O mais
comum desses equivocos talvez seja aquele que apresenta Darwin em
contraposi¢do a Lamarck. A leitura do livro A origem das espécies deixa
claro que Darwin defendia argumentos lamarckistas; logo, a perspectiva
apresentada por muitos livros de Biologia nido se sustenta. Do mesmo
modo, é possivel encontrar, ainda com relagido a Lamarck, a utilizacdo de
argumentos modernos, como aqueles da Biologia Molecular, para rejeitar
a hip6tese lamarckista. Esse tipo de procedimento estaria correto se 0s
autores nio tivessem optado pela perspectiva histdrica. Nesse caso, a
coeréncia do argumento exigiria que, contra a teoria lamarckista, fossem
usados argumentos e evidéncias daquele momento histérico (segunda
metade do século XIX até a década de 1930)!

Outro procedimento comum, utilizado nos livros do Ensino
Médio, é a aplicacdo de métaforas para explicar os conceitos evolutivos.
Esse tipo de prética retérica foi muito utilizado pelo préprio Darwin;
contudo, é preciso ter cuidado na sua utilizacao. Por exemplo, referir-se
a “sobrevivéncia do mais forte”, como Darwin o fez, trouxe problemas
para a compreensdo do processo de selecdo natural, fato que produz

ecos até os dias de hoje.
Livro-aprendiz

O que deve ficar evidente para vocé, a partir dessa breve andlise
dos livros didaticos de Ciéncias e Biologia, é que professores e alunos
devem operar uma leitura critica do livro didatico, o qual ndo pode ser
visto como um recipiente de verdades incontestaveis. Alids, esperamos
que tenha ficado claro para vocé, ao final desta disciplina, que Ciéncia
nio é sinonimo de Verdade: Ciéncia é produto da atividade humana,
em seu trabalho de superar os erros da sua interpretacdo e acio sobre o
mundo! E esta perspectiva ativa, humilde, histérica e social que se torna
importante desenvolver no trabalho e no ensino da Ciéncia. O papel do
livro didético é fundamental nessa tarefa, principalmente se for encarado
em sua medida adequada: uma ferramenta util no processo de construgdo

do conhecimento, por parte do aluno.
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Dessa forma, no ensino de Evolugdo, para lidar com erros
conceituais, negligéncias, imprecisdes e outros problemas apresentados

pelo livro didatico, é preciso a intervencdo constante do professor.

E AGORA, JOSE? PARA ONDE?

Vocé deve estar se perguntando: “O que fazer agora? S3o tantas
as varidveis, sdo tantos os problemas! Serd que é possivel ensinar
Evolugiao?”

Bem, estaremos sugerindo uma série de estratégias que podem ser
uteis ao ensino de Evolugio. Elas ndo sdo e ndo podem ser “receitas de
bolo”. Nao podem ser encaradas como protocolos que, uma vez seguidos,
conduzem a resultados objetivos. Como ja dissemos no comeco desta
aula, em Educac¢io o subjetivo € muito importante. Da mesma forma, ndo

custa repetir: o ensino de Evolugdo agora é responsabilidade nossa!

Introduzir o processo cientifico ao longo do curso

Aprender Evolu¢do é, fundamentalmente, aprender Ciéncia.
Poucas teorias demonstram, expressam, revelam tanto o fascinio, o
labor e o encanto do fazer ciéncia quanto a teoria evolutiva. Portanto,
trabalhar o processo cientifico com os alunos pode ser um 6timo ponto
de partida para se chegar a uma compreensao da teoria evolutiva. Veja
algumas sugestoes:

a) Processo indutivo — Mostrar um dado de seis lados, pousado
sobre uma mesa; pedir para descobrirem qual o niimero que
estd virado para baixo (ou seja, o tnico numero invisivel).
Como saber qual é o nimero sem té-lo visto?

b) Restricoes evolutivas e o conceito de subotimalidade — Dar
um pedaco de madeira macia (pedaco de tabua de caixa de
frutas; ripa de pinho) e um parafuso para madeira, de cabeca
redonda (e ndo-cortante), tamanho 6 a 8; pedir aos alunos que
o aparafusem o mdximo possivel, sem usar chave de fenda.
Ap0s tentar por algum tempo (e, provavelmente, conseguir de
maneiras improvisadas), discutir o conceito de subotimalidade
e de como algumas vezes a solu¢do encontrada depende das
restricdes existentes (nesse caso, a auséncia da chave de

fenda). Falar, entdo, sobre casos subétimos na Natureza (por



exemplo, a “asa” dos esquilos voadores) e pedir para que os
alunos apresentem outros exemplos (as juntas humanas, que
se desgastam com o uso; a nossa laringe, que tem uma posi¢ao
mais baixa, permitindo a fala e, a0 mesmo tempo, determinando
que sejamos 0s animais que mais se engasgam).

¢) Para introduzir o conceito de evidéncias — Peca para que cada
aluno pense sobre o que fez no dia anterior e escreva que
tipos de evidéncias fisicas eles deixaram (roupas sujas, papéis
escritos, coisas mudadas de lugar, coisas quebradas, coisas
construidas/compradas etc.). Depois, pega-lhes para imaginar
como uma pessoa desconhecida poderia inferir as suas a¢des
do dia anterior a partir dessas evidéncias.

d) Conhecimento socialmente referenciado — Dé exemplos de como
a Evolucdo afeta nossas vidas o tempo todo (como no caso de

resisténcia aos antibidticos e inseticidas, espécies invasoras etc.)

Introduzir conceitos de Evolucao ao longo do curso

Como ja vimos nesta aula, os alunos aprendem Evolugido a partir
das mais diversas fontes. Mais que isto, os livros didaticos de Ciéncias
do Ensino Fundamental ja lidam com o tema. Dessa forma, sugerimos
algumas dicas de como ir discutindo os conceitos evolutivos a partir do
segundo ciclo do Ensino Fundamental:

a) 5% série (meio ambiente) — As condi¢cdes ambientais podem
ser apresentadas como desafios as espécies (pode-se falar de
sobrevivéncia em condig¢des climaticas severas quando se falar
do clima, ou dos problemas em relagdo a dessecacdo quando
se falar da dgua etc. Ao mesmo tempo, é importante mostrar
como as espécies alteram o meio ambiente (as plantas, que
transformam rochas em terra; os microclimas dentro de
florestas; as minhocas, que formam o humus). Ao falar sobre
a origem do Universo, pode-se enfatizar a questdo de escala
temporal, para introduzir o conhecimento da antigiiidade do
Universo, ponto que, posteriormente, sera importante para o

estudo da Evolucio.
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b) 6% série (seres vivos) — A apresentagdo dos seres vivos pode

ser feita, facilmente, do ponto de vista evolutivo. Nio se deve
deixar que os alunos vejam as espécies atuais como ancestrais
de outras (alguns livros didaticos cometem esse erro, tratam o
tema como se as esponjas tivessem originado os Cnidarios, que
originaram os Triplobldsticos, e assim por diante. Na verdade,
as espécies atuais nao podem ser ancestrais das espécies atuais!
Os vérios grupos que conhecemos hoje em dia sdo o resultado
de uma evoluc¢do complexa, em que grupos ancestrais inteiros
se extinguiram). Ao falar dos seres vivos, concentre-se nao
somente sobre os animais e plantas atuais; refira-se também
aos animais e plantas do passado; fale sobre os fosseis, sobre
como os dinossauros nao existiam ha um bilhao de anos, como
apareceram, e foram ancestrais das aves e dos mamiferos, e
depois desapareceram; discuta o fato de que as plantas que
produzem flores sé apareceram muito recentemente (nos
ultimos 100 milhdes de anos); compare os membros anteriores
de um lagarto (patas), de uma galinha (asas), de um gato
(patas), de um morcego (asas) e de uma baleia (barbatanas) e
mostre a evolucao dos o0ssos desses membros nessas espécies.
Todos esses exemplos dio uma dimensio evolutiva ao estudo
da biodiversidade, mesmo para alunos de 6* série, o que

permitird um aprendizado mais dinidmico.

¢) 7% série (corpo humano e programa de satide) — Este é um

bom momento para voltar a falar de sele¢io natural, agora
usando o exemplo do desenvolvimento de resisténcia a
antibidticos em linhagens de bactérias. Do mesmo modo,
quando estiver trabalhando com a formagio de atitudes de
respeito a integridade ambiental, desenvolva uma discussio
sobre espécies invasoras, exemplificando como, no processo de
bioinvasio, estao envolvidos eventos evolutivos extremamente

rapidos (ver Aula 28: Genética da Conservacao).

d) 8% série (Fisica e Quimica) — Uma das grandes dificuldades

para entender o processo evolutivo diz respeito a diferenca
entre tempo de vida (o ciclo de vida dos organismos) e tempo
geologico. Quando estiver trabalhando com escalas, em Fisica,

tente deixar claras as diferencas de escala entre um e outro



tempo, dando exemplos de fendmenos biolégicos (reproducdo
de bactérias, tempo de vida de um elefante, especiacdo etc.);
histéricos (Descobrimento do Brasil, Revolucio Francesa etc.)
e geoldgicos. Em Quimica, vocé pode aproveitar para trabalhar
com os diferentes métodos de datacdo (urdnio-chumbo,

carbono 14) quando estiver falando de radioatividade.

Fazer distincao de dominios

Muitos dos problemas associados ao aprendizado da teoria
evolutiva podem ser sanados se os alunos forem levados a fazer distin¢ao
de dominios; por exemplo, distinguir conhecimento cientifico, senso
comum e fé religiosa. Tente trabalhar com isso sempre que a oportunidade
aparecer. E elas aparecem!

A seguir, falamos de trés situagdes que sao bem comuns:

a) Nio tente fazer com que os alunos “acreditem” em Evolug¢io.
Ciéncia ndo é uma questdo de fé. Os alunos podem concluir,
por eles mesmos, que a Evolugio acontece — basta apresentar-
lhes as evidéncias e auxilid-los na superagao das concepcoes
alternativas que eles possam vir a apresentar. Nao se esqueca
da Navalha de Occam (Aula 2: Evidéncias da Evolucio).

b) Procure concentrar-se, dentre varios pontos do seu curso, no
processo cientifico. Esclareca as divergéncias entre hipotese
e teoria. Discuta a diferenga entre o uso comum da palavra
teoria (como na frase “isso é sé uma teoria”) e o uso cientifico
(como em “teoria da relatividade”, “teoria celular”, “teoria
da Evolu¢ido” ou “teoria da gravidade”).

¢) Se alguém disser que a teoria da Evolugio ndo foi provada,
concorde! De fato, ela ndo foi, da mesma forma que a lei
da gravidade tampouco o foi! Na verdade, nenhuma teoria
cientifica pode ser provada. Para serem teorias cientificas, elas
devem ser passiveis de testes. E elas o sdo, freqiientemente;
mas permanecem como teorias enquanto nenhum fato novo
demonstre que estdo erradas. A teoria da Evolucdo, da mesma
forma que a Lei da Gravidade, tem sido testada inumeras
vezes nos tltimos 100 anos, e nenhum dos testes demonstrou
que ela esteja errada. Se um dia um cientista conseguisse

demonstrar que a Evolu¢do ndo aconteceu ou ndo acontece,
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tal cientista provavelmente ganharia o milhdo de délares do
prémio Nobel, venderia milhares de livros, ficaria famoso...
No entanto, apesar dessa forte motivag¢ao, até hoje ninguém
conseguiu demonstrar que a teoria evolutiva esteja errada.
Assim, os cientistas tendem a dizer, com relativa certeza, que
a evolugdo das espécies é um fato. A afirmag¢io mais correta
seria a de que ela é um fato cientifico; nesse caso, nio existe

duvida ou discussio.

Jogos didaticos

Em todas as sociedades existem brincadeiras. Uma das formas mais
comuns de brincar é jogar. Tanto criancas quanto adultos participam de
jogos. Os jogos didaticos sio uma apropria¢do da atividade ludica com
funcdo bem definida: auxiliar o aprendizado de contetidos escolares.

Em pesquisa recente (TIDON & LEWONTIN, 2004) sobre o
ensino de Evolu¢do em escolas brasileiras, os professores indicaram que,
entre os varios topicos com os quais trabalham no ensino de Evolucio,
frequiéncias alélicas e equilibrio de Hardy-Weinberg estao entre aqueles
que sentem mais dificuldade de ensinar. Em algum momento, esta pode
ser, também, sua dificuldade. Portanto, vamos partilhar com vocé um
jogo didatico que temos utilizado em aulas de Genética e Evolucio, e
que também pode ser titil para vocé em suas aulas.

O jogo

O jogo é composto de trés populagoes com diferentes freqiiéncias
alélicas. As populagdes sdo representadas por bolinhas de duas cores
distintas.

POPULACAO 1 - 100 bolinhas brancas representando o alelo A
e 100 bolinhas pretas representando o alelo B [f(A) = 0,5 e f(B) = 0,5].

POPULACAO 2 - 160 bolinhas brancas representando o alelo A
e 40 bolinhas pretas representando o alelo B [f(A) = 0,8 e f(B) = 0,2].

POPULACAO 3 - 40 bolinhas brancas representando o alelo A e
160 bolinhas pretas representando o alelo B [f(A) = 0,2 e {(B) = 0,8].

Vocé pode usar bolinhas nas cores que preferir; contudo, nio
se esqueca de que bolinhas verdes e vermelhas, por exemplo, trazem

problemas para alunos dalténicos.



As regras
Os alunos devem retirar ao acaso uma bolinha por vez, anotar o
alelo que ela representa e devolvé-la ao saco. Um par de bolinhas constitui
o gendétipo de um individuo. Proceder dessa forma até obter uma amostra
(prole - F1) com o total de 40 individuos para cada populacio.
As perguntas
Peca ao aluno que responda a questdes como as seguintes:
1. Calcule as freqiiéncias alélicas da F1 de cada uma das trés
populacoes.
2. Compare os valores de freqiiéncia obtidos com os da populacio
parental. O que vocé observa?
3. Verifique se as freqiiéncias genotipicas da F1 de cada uma das
populacdes esta em equilibrio de Hardy-Weinberg.
4. Como vocé explica os resultados obtidos na questao 3?
Ao final desta aula, vocé vai encontrar o gabarito deste jogo, com

exemplos reais de resultados obtidos por alunos que o jogaram.

CONCLUSAO

Como ja dissemos uma vez (Aula 13: Sele¢ao Natural 1), ensinar
pode ser uma missdo impossivel; aprender é inevitdvel! Naquele
momento, ja estaivamos anunciando aquilo que, esperamos, vocé esteja
compreendendo agora: nosso papel, como professores, é participar de
um espaco de aprendizagem. Que espaco € esse? Esse espaco, de fato,
se parece muito com uma rede de conversagdes, em que professores,
alunos, sala de aula, conhecimento, livros did4ticos, cultura de massa,
amigos, igreja, trabalho e vida cotidiana se entrelagam. Esta perspectiva
€ necessaria para que possamos participar dessa rede, privilegiando os
nds nos quais estaremos atuando mais diretamente, ou seja, as relagdes
entre alunos-professor-sala de aula, sem, contudo, ignorar ou discriminar

0, os demais nds dessa rede.
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RESUMO

Existe um vasto campo de pesquisas em ensino e aprendizagem e, dentro dele, a
area de ensino de Biologia, em que se enquadram as pesquisas referentes ao ensino
de Evolucdo. Tais pesquisas tém despertado interesse crescente de pesquisadores e
professores devido a trés razdes principais: a teoria evolutiva é fundamental para
a compreensao e organizacdo dos conhecimentos a respeito do mundo natural;
existe um recrudescimento de movimentos e organizagdes contrarios ao ensino de
Evolucdo, e tem-se constatado que a compreensao dessa teoria é pequena. Estudos
arespeito das concepgoes alternativas dos alunos, por exemplo, tém demonstrado
uma marcante tendéncia a visdes antropocéntricas e a certa falta de compreensao
da revolugdo darwiniana.

As origens das concepcdes alternativas podem ser as mais diversas. Recentemente,
grande interesse tem sido devotado aos produtos da cultura de massa, tais como o
cinema, as historias em quadrinhos, a tevé e os jornais. Isso acontece porque muitas
explicacdes dos alunos parecem reproduzir enredos presentes em filmes ou noticias
permanentemente veiculados na midia, como aquelas referentes aos problemas
ambientais. Assim, parece importante que o professor esteja atento a linguagem
da midia, j& que um ensino de Evolucdo alienado desse bombardeio pode estar
perdendo o papel de formador da cultura cientifica dos nossos alunos.

Outra iniciativa recente em relacdo ao ensino tem sido a preocupacéo com os livros
didaticos disponiveis no mercado. O MEC tem realizado avalia¢ées de livros de
Ciéncias e tem criticado, entre outras coisas, a presenca de muitos erros conceituais,
a énfase na enunciacdo de definicdes e modelos sem a devida atencdo para o
seu uso efetivo na compreensao dos fendmenos, além de contelidos socialmente
irrelevantes e inacessiveis a realidade dos alunos. O que fica evidente, a partir das
analises e avaliacoes realizadas com os livros didaticos de Ciéncias e Biologia, € que,
no ensino de Evolucao, para lidar com erros conceituais, negligéncias, imprecisées
e outros problemas, é preciso a intervencao constante do professor.

Ao final desta aula, sugerimos algumas estratégias que podem ser Uteis ao ensino
de Evolugdo. Por exemplo: introduzir o processo cientifico, bem como os contetidos
de Evolucao, ao longo da vida escolar dos alunos; fazer as devidas distincdes de
dominios (Ciéncia x Religido x Senso Comum, por exemplo) e a utilizacdo de jogos
didaticos. Contudo, é importante que se saiba que tais estratégias ndo sao “receitas
de bolo”. O que pretendemos ter deixado claro foi que o ensino de Evolucdo

agora é responsabilidade nossa!
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ATIVIDADES FINAIS

1. Construa o jogo solicitado para auxiliar o ensino do teorema de Hardy-Weinberg;

jogue e responda as perguntas propostas.

RESPOSTA
a) Valores obtidos por alunos, apds jogarem:

POPI  AA=10 POP2 AA=17 POP3 AA=0]
AB=22 AB=21 AB=09
BB=08 BB=02 BB=30

f(A)=2x10)+22 =0,52 f(A)=34+21 =0,69 f(A)=11=0,14
80 80 80

f(B)=(2x8)+22 =0,48 f(B)=4+21 =0,31 f(B)=69 = 0,86
80 80 80

b) Existe uma diferenca entre os valores obtidos na formagéo da F1
e aqueles esperados pelo teorema de Hardy-Weinberg.

¢) Use a férmula:
x*=Z[(0-e)*/ e]

Onde: o = valores genotipicos observados e
e = valores genotipicos esperados.

Para verificar se as freqtiéncias genotipicas da F1 de cada uma das
populagdes estd em equilibrio de Hardy-Weinberg.

A freqiéncia genotipica esperada é obtida usando o binémio:
P +2pq+¢q
Onde: p = freqiiéncia do alelo A [f(A) da F1] e

q = freqUéncia de B [f(B) da F1].

Os graus de liberdade sédo dados pela férmula: GL = n(n-1)/2
Onde: m = nimero de alelos.

Assim, teremos para POPI :
p?=(0,52)? x40 = 10,816

g°= (048)? x40 = 9,216

2pq =2 x (0,48) x (0,52) x 40 = 19,968
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POP2:

p?=(0,69)? x 40 = 19,044
¢°= (0,31)? x 40 = 3,844

2pq =2x(069) x (0,31)x40=17112

POP3:

p?=(0,14)? x 40 = 0,784
¢°= (0,86)° x 40 = 29,584
2pq =2 x (0,14) x (0,86) x 40 = 9,632

Para facilitar, componha uma tabela no formato a seguir:

POP1 o E o-e (o-e)2 (o-e)2/e P
AA 10 10816 | -0,816 | 0,665856 0,06156
AB 22 19,968 | 2,032 4,129024 0,20678
BB 08 9,216 -1,216 1,478656 0,1604
x? 0,42874 0,70>P>0,50
POP2 o E o-e (0o-e)2 (o-e)2/e P
AA 17 19,044 | -2,044 | 4,177936 0,21938
AB 21 17,112 3,888 15,11654 0,883389
BB 02 3,844 -1,844 3,40034 0,88458
x? 1,98735 0,20>P>0,10
POP3 o E o-e (0-e)2 (o-e)2/e P
AA o1 0,784 0,216 0,046656 0,05951
AB 09 9,632 -0,63 0,399424 0,04146844
BB 30 29,584 0,416 0,173056 0,005849648
x? 0,106828088 0,80>P>0,70
Compare com a tabela de distribuicdo de qui-quadrado (x?):
GL\P 0,90 0,80 0,70 0,50 0,20 0,10 0,05 0,01
1 0,016 | 0,064 | 0,148 | 0,455 1,074 1,642 | 2,706 | 3,841 6,635
2 0,211 | 0,446 | 0,713 | 1,386 | 2,408 | 3,219 | 4,605 | 5991 9,210
3 0,584 1,005 | 1,424 | 2,366 | 3,665 | 4,642 | 6,251 7815 | 11,345
4 1,064 1,649 | 2,195 | 3,357 | 4,878 | 5989 | 7779 | 9,488 | 13,277
5 1,610 | 2,343 | 3,000 | 4,351 | 6,064 | 7289 | 9,236 | 11,07 | 15,080

Como vocé pode observar pelos resultados de P todas as trés
populagdes estdo em equilibrio de Hardy-Weinberg.

d) Os desvios ndo foram significativos. Isso é o esperado, uma vez

que no jogo foram simulados cruzamentos ao acaso e auséncia

de forcas evolutivas.
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2. Com base no jogo de Hardy-Weinberg que foi apresentado a vocé, elabore

um outro que inclua a selecdo natural; jogue e responda as questdes que vocé

propos.

RESPOSTA
Segue uma das possibilidades de jogo a que vocé pode ter chegado.

JOGO SELECAO NATURAL

A selecdo natural € a reproducéo (sobrevivéncia ou mortalidade)
diferencial dos individuos presentes em uma populacdo. Os
gendtipos mais vantajosos, nas condicées do momento, tém sua
freqiiéncia aumentada, enquanto aqueles que apresentam alguma
desvantagem (como ocorre na maior parte dos casos de mutagdo)
tém sua freqiiéncia diminuida.

0O jogo

O jogo é composto de uma populacdo com dois alelos (A & B) e
de uma outra de reposicdo, que serd usada para construcdo da
populacdo apds o efeito da selecdo natural. As populacées sdo
representadas por bolinhas de duas cores distintas.

Populacdo - 50 bolinhas vermelhas e 50 bolinhas verdes

[fA) = f(B) =0,5]

Populacdo de reposicao — 50 bolinhas verdes

As regras
Usando a pepulacde padrdo, retirar ao acaso uma bolinha por vez,

anotar o alelo que ela representa e devolvé-la ao saco. Um par de
bolinhas constitui o gendtipo de um individuo. Proceder dessa forma
até obter uma amostra (prole - F1) com o total de 40 individuos.
Toda vez que houver formagdo do gendtipo AA, esse individuo deve
ser desprezado.

Calcule as novas freqiiéncias dos alelos (A & B) e construa uma
populagdo do mesmo tamanho da anterior, com as frequéncias
obtidas. Repita esta operacdo trés vezes.
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Pede-se:
a) Construa um grdfico em que as geragdes estejam no eixo x e as
freqiiéncias alélicas no eixo y.

—ll— Seqiéncia 2

0,5 -

0,3 -

0,1 -

b) Como vocé explica tais resultados?

Existe uma selecdo natural que reduz a freqiiéncia do alelo
A na populacdo. Esse processo se dd por uma reproducado
diferencial dos gendtipos.

¢) O que acontecerd ao longo de muitas geragdes, se esse processo
prossequir?

A freqiiéncia do alelo diminuird ao Iongo das geracées, mas
permanecerd ainda nos heterozigotos.

d) Se o alelo A fosse eliminado também dos gendtipos AB (caso de
domindncia), quantas geragdes seriam necessdrias para que o alelo
A desaparecesse da populacdo?

Uma.

e) Quem sdo os alelos mais afetados pela selecdo natural: os
dominantes ou os recessivos? Por qué?

Os dominantes. Porque sdo afetados tanto em homozigose
quanto em heterozigose.
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AUTO-AVALIACAO

Esta aula fecha a nossa disciplina e co-responsabiliza vocé pelo ensino de Evolucao,
uma teoria que integra toda a Biologia. Esperamos que, com esta aula, vocé tenha
obtido subsidios para pensar o processo de aprendizagem e o que significa a pratica
docente nesse processo. Tente imaginar uma aula de Evolucdo que vocé tenha
de ministrar, veja quais elementos participaram mais das suas idéias. Se alguma
das questdes discutidas aqui ndo entrar no seu exercicio de imaginacdo, tente
revisa-la e imagine mais uma aula. Este exercicio pode ser interessante para vocé

ir amadurecendo as questdes que discutimos.

INFORMACOES SOBRE A PROXIMA AULA

Nesta aula, falamos de caminhos e caminhadas. A proxima aula é, e s6 pode ser,
o seu préprio caminho. Tudo de bom! E lembre-se do dizer do poeta: O caminho

se faz ao caminhar!
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