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As populações Nativo Americanas
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https://chsktr.com/2886/news/columbus-day-yay-or-nay/

Os colonizadores europeus, que 

chegaram nas Américas com o início

das navegações a partir do século

XV

Como muitos países latinos, a população do Equador é resultante de 
três principais componentes continentais na sua formação
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Populações de africanos

escravizados, trazidos pelos

europeus para as Américas

como mão de obra forçada e 

gratuita
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Como muitos países latinos, a população do Equador é resultante de 
três principais componentes continentais na sua formação
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A interação entre as populações dos

diferentes continentes resultou numa

população tri-híbrida e altamente diversa; 

Em termos geográficos...

O país possui três eco regiões continentais:

Amazônia

Andes

Costa do Pacífico

Miscigenação diferencial da população 

dadas as características do território.
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População tri-híbrida; 

País altamente diverso; 

O país possui três eco regiões: 

Amazônia

Andes

Costa do Pacífico

Miscigenação diferencial da 

população dadas as características 

do território.
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AUTODECLARAÇÃO “ÉTNICA”

16 milhões de pessoas aprox. 

Mestizos (71.9%)

Montubios (7.4%)

Indígenas ou Indígenas Equatorianos (7%)

Afro-Equatorianos (7.2%)

Blancos (6.1%)

Outros (0.4%)

+

14 grupos etnolinguísticos originais Nativo-

Americanos, dentre eles os falantes de 

Kichua e os povos Awa, Chachi e Tsáchila, 

por exemplo. 
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“Herança genética paterna dos autodeclarados indígenas 
equatorianos”

Alguns grupos mantêm as tradições dos seus 

povos originais como vestimentas e 

identidade, ainda que não sejam falantes do 

idioma de seu grupo etnolinguístico.

Neste estudo, os chamados indígenas 
equatorianos são indivíduos autodeclarados 

com provável ascendência étnica nativo 
americana. Para fins de nomenclatura, esta 

denominação foi utilizada mesmo sabendo-se 
que “indígena” possui definições específicas 
que podem não ser adequadas neste cenário 

específico.



“Herança genética paterna dos autodeclarados indígenas 
equatorianos”

OBJETIVOS:

• Caracterizar a composição genética paterna
da população indígena equatoriana, usando
STRs do cromossomo Y (Y-STR) e SNPs
(Y-SNP).

• Inferir padrões de cruzamento, também
foram reunidos dados de AIMs
autossômicos e as ascendências paternas e
biparentais foram comparadas.

• O banco de dados de haplótipos Y-STR
estabelecido foi utilizado em comparações
com outras populações sul-americanas, bem
como com populações africanas e europeias,
e estará disponível para fins forenses.
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ABI 3500;

Extração do DNA por 

método orgânico; 

1

654

3

Análises estatísticas 

2

Materiais e Métodos

PowerPlex® Y23 

System 

kit(Promega)

54 amostras 59 Y-SNPs analisados 

Softwares: Gene Mapper.

Esses resultados foram
constrastados com
dados previamente 

obtidos dessa
populacao com 46 AIMs

autossomicos. 



Resultados e Discussão

A amostra das populações de
autodeclarados indígenas equatorianos
apresentou alta diversidade haplotípica
(0,9951 ± 0,0051).
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A amostra das populações de autodeclarados
indígenas equatorianos apresentou alta
diversidade haplotípica (0,9951 ± 0,0051).

As distâncias genéticas de Fst par a par entre
indígenas equatorianos e dados relatados
anteriormente sobre mestiços e afro-
equatorianos mostraram diferenças
significativas em todas as comparações,
demonstrando a presença de subestrutura no
pool gênico paterno do Equador. EQUADOR

AMÉRICA DO SUL

ÁFRICA

EUROPA

Referências: Pereira, (2020). Ambrosio, I. et al. (2020). Simão, F. et al. (2021). Ribeiro, J. et al. (2018).

Purps, J. et al. (2014). Parolin, M. L. et al. (2019). Toscanini, U. et al. (2018): Kofi, A.B. et al. (2020).
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Resultados e Discussão

No gráfico MDS é possível observar que a
amostra da população dos auto-declarados
indígenas equatorianos e Mestizos eram um
pouco mais próximas, sendo que esses últimos
apresentaram afinidades genéticas com
populações da América do Sul com
background Europeu significativo.

Apesar de saber que a autodeclaração é
determinante para a identidade das populações
indígenas equatorianas, é possível observar que
a população estudada é mais miscigenada do
que o esperado.

Referências: Pereira, (2020). Ambrosio, I. et al. (2020). Simão, F. et al. (2021). Ribeiro, J. et al. (2018).

Purps, J. et al. (2014). Parolin, M. L. et al. (2019). Toscanini, U. et al. (2018): Kofi, A.B. et al. (2020).



Resultados e Discussão

Ainda assim, as populações Equatorianas
desse estudo e as usadas para comparações
se organizaram de acordo com seu maior
contribuinte continental (Nativo-Americana,
Africana e Europeia), corroborando com os
dados de etnia autodeclarada.
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Referências: Pereira, (2020). Ambrosio, I. et al. (2020). Simão, F. et al. (2021). Ribeiro, J. et al. (2018).

Purps, J. et al. (2014). Parolin, M. L. et al. (2019). Toscanini, U. et al. (2018): Kofi, A.B. et al. (2020).



Os dados Y-SNP indicam a presença linhagens paternas

nativo americanas e europeias (Figura 2).
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Os dados Y-SNP indicam a presença de dois haplogrupos

nativo americanos e oito haplogrupos europeus (Figura

2).

Diversidade de haplotípicas dentro dos haplogrupos

Nativo-americanos (0.9929 ± 0.0099) e Europeus

(0.9842 ± 0.0237).

Fig. 2
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Os dados AIMs indicam a presença expressiva de

linhagens paternas europeias na amostra (Figure 2).

Por outro lado, os resultados dos AIMs mostram uma

prevalência de ascendência nativa americana (90%). As

amostras também apresentaram 7% e 3% de

componentes europeus e africanos, respectivamente.

Fig. 2
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Indica a presença de

mtDNA africano nessa

população, tendo em vista 

que nao foi observada 

contribuição africana no Y. 



Os resultados do AIMs apresentaram um percentual

massivo de contribuição nativo-americana na população

dos autodeclarados indígenas equatorianos.

O contraste entre os resultados encontrados no

cromossomo Y e nos AIMs indicam algum padrão de

cruzamento na população de estudo.
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O contraste entre os resultados encontrados no

cromossomo Y e nos AIMs indicam um viés de

cruzamento, com maior permanência ou contribuição

de mulheres nativas nessa população.

Assim, espera-se encontrar uma porcentagem ainda

maior de ascendência nativa americana no marcador de

linhagem materna (DNA mitocondrial).
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Conclusões 

• A população indígena equatoriana autodeclarada apresentou alta diversidade haplotípica, semelhante à
encontrada em outras populações equatorianas em estudos anteriores.

• Apesar da autodeclaração, os indígenas equatorianos têm uma contribuição significativa das linhagens
masculinas europeias.

• Ao contrastar as ascendências paterna e autossômica, estima-se uma maior ascendência materna nativa na
população estudada. Esses resultados são corroborados pela história do país, pois a miscigenação entre
homem europeu e mulher indígena ocorreu na maioria das populações sul-americanas desde os tempos
coloniais.
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