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Introducdo. O Paraguai é separado pelo rio Parana na
regido Este e regifo Oeste. A chegada dos colonizadores
espanhois ao territorio, no século XVI, a regido Este era
ocupada, maioritariamente, por nativo-americanos
pertencentes ao grupo linguistico Guarani. Atualmente,
14 dos 17 departamentos do Paraguai estdo localizados
na regiao Este do pais, compreendendo cerca de 98 % da
populagdo total. Ap6s a “Guerra da Triplice Alianga”
(1865-1870), houve uma reducdo da populacdo do
Paraguai para menos de metade. Depois disso, a
imigracdo para o territorio foi estimulada [1,2].

Objetivos. i) investigar a ancestralidade materna do Este
do Paraguai através do sequenciamento da regido
controlo do DNA mitocondrial (mtDNA); ii) elucidar a
estrutura genética e os padrdes de migragdo no territério,
ao combinar mMtDNA e marcadores autossdmicos
informativos de ancestralidade (AIM-Indels).

Material e Métodos. Foram coletadas 299 amostras
sanguineas de individuos néo relacionados, residentes no
Este do Paraguai. A regido controlo total do mtDNA foi
sequenciada através da metodologia de Sanger. A
comparacdo dos hapl6tipos com a sequéncia de
referéncia de Cambridge revista (rCRS) foi efetuada no
software  Sequencher. Os  haplogrupos  foram
determinados com a ajuda da base de dados EMPOP [3].
Um total de 39 amostras foram amplificadas para 46
AIM-InDels [4], e as proporcGes de ancestralidade foram
calculadas no software Structure [5].

Resultados e Discussdo. A amostra analisada revelou
uma elevada diversidade haplotipica (0.9937 = 0.0011)
para 0 mtDNA: 88 % das amostras pertencem a
haplogrupos nativo-americanos, 8 % a europeus e apenas
4 % sao africanos (Fig. 1). Na andlise das proporcdes de
ancestralidade com base nos 46 AIM-InDels, verificou-
se uma maior contribuigdo Europeia (60 %) (Tabela 1).
Para avaliar um possivel enviesamento dos cruzamentos,
foram comparadas as ancestralidades obtidas com o
mtDNA e os marcadores autossémicos. A contribuicdo
paterna esperada foi calculada assumindo que a
ancestralidade autossdmica é aproximadamente igual a
média da presente nos marcadores de linhagem (Tabela
1). Contudo, neste pressuposto, o valor esperado de
contribuicdo paterna europeia foi superior a 100 %,
enguanto a contribuicdo nativo-americana foi negativa
(Tabela 1). Estes resultados suportam a existéncia de
eventos de mistura recentes entre individuos do Paraguai
e outras populacdes, provavelmente ja miscigenadas,
onde os homens terdo contribuido com uma elevada

ancestralidade europeia. De facto, o mesmo tipo de
desvio foi previamente observado numa amostra da
Antioquia, como resultado de fluxo genético de homens
europeus, depois da mistura inicial [6].
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Figura 1: Distribuig&o dos haplogrupos de mtDNA nas 299 amostras
do Paraguai

. Nativo-
Africano Europeu americano
mtDNA 0,075 0,075 0,850
AIM-Indels 0,092 0,599 0,309
Y-Chr 0,109 1,123 -0,232

Tabela 1: Ancestralidade estimada para mtDNA e AIM-Indels em 39
amostras do Paraguai, e valor extrapolado para a contribuicéo
paterna.

Conclus6es. Este estudo representa a primeira tentativa
de avaliar a composi¢cdo genética da populacdo
miscigenada do Paraguai. Foi observada uma alta
diversidade halplotipica; e a diversidade das linhagens
nativas americanas foi também elevada. Os resultados da
comparacdo da informacdo do mtDNA e autossémica
destaca a importancia dos eventos de mistura que
sucederam a primeira interagdo entre homens europeus e
mulheres nativas americanas, durante o periodo colonial,
e o papel do fluxo genético na modulagdo da composi¢do
genética da populacdo atual do Paraguai.
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