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RESUMO

A caracterização genética da população açoriana actual fornece um contributo 
importante para o conhecimento acerca da presença africana nos Açores. Nes-
te artigo são sintetizados os principais resultados dos trabalhos de investigação 
acerca da influência africana na população actual dos Açores, tendo por base 
dois sistemas genéticos monoparentais (DNA mitocondrial e cromossoma Y), 
estudados pelo grupo de Epidemiologia e Genética Humana do Centro de In-
vestigação de Recursos Naturais (CIRN), da Universidade dos Açores. Global-
mente, o conjunto de linhagens mitocondriais encontradas nos Açores tem o seu 
contributo mais importante a partir de populações europeias. Marcas não-euro-
peias estão, todavia, presentes nesta população: o grupo Oriental exibe a maior 
concentração de variantes de populações não europeias (cerca de 25%), maiori-
tariamente Africanas (18,2%); no grupo Central a influência não europeia está 
reduzida a 15%, dos quais apenas 5% são relativos a populações africanas. O 
grupo Ocidental, por seu turno, exibe o contributo mais baixo de linhagens não 
europeias (6,5%), as quais todavia, se referem exclusivamente a variantes afri-
canas. A análise dos marcadores do cromossoma Y, por seu turno, revelou que as 
linhagens masculinas mais representadas nos Açores são de origem europeia, tal 
como seria expectável. As linhagens do cromossoma Y que ocupam o segundo 
lugar em frequência pertencem ao haplogrupo E, um haplogrupo complexo, que 
inclui variantes africanas e não africanas; os valores que este haplogrupo atinge 
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nos Açores são semelhantes aos determinados para Portugal Continental. Um es-
tudo detalhado do haplogrupo E permitiu detetar a presença de sub-haplogrupos 
Norte africanos, que comprovam a influência do Norte de África no povoamento 
dos Açores. Para além disso, a frequência do haplogrupo E3a, uma linhagem 
masculina típica das populações subsarianas, embora reduzida, corresponde à 
mais elevada encontrada numa população Portuguesa, o que suporta uma maior 
integração dos escravos negros na população dos Açores relativamente àquela 
que deverá ter ocorrido no continente português ou na Madeira.

1. INTRODUÇÃO

A origem dos povoadores constitui um aspecto de grande destaque no contex-
to dos estudos acerca da história dos Açores. De entre os vários contributos não 
portugueses referidos nas fontes históricas, destacaremos, no contexto deste traba-
lho, o contributo africano, manifesto na presença de escravos (negros e “mouris-
cos”) (Matos, 1989). A presença de escravos originários do Norte de África e de 
África subsariana nos Açores é amplamente referida pelos historiadores, existindo 
várias reminiscências da mesma, quer nos costumes, quer, ainda, na antroponímia 
e poesia popular (ver, por exemplo, Costa, 1989; Fructuoso, 2005; Matos, 1989). 
As evidências disponíveis até ao momento, obtidas com base em fontes históricas, 
confirmam a presença ancestral, em várias ilhas dos Açores, de um número consi-
derável de escravos africanos (Gomes, 1997; Lima et al., 2004; Mesquita, 2005; 
Gregório, 2007). Os registos históricos acerca desta presença são, todavia, escas-
sos e ainda não foram estudados de modo a permitir uma análise detalhada desta 
problemática. A análise genética da variabilidade presente na população actual 
dos Açores pode contribuir para a clarificação do impacto deste grupo particular 
na história e dinâmica do seu povoamento destas ilhas, na medida em que permite 
determinar até que ponto os contributos descritos pelas fontes históricas deixaram 
as suas marcas na actual população dos Açores (Lima, 2008).

No presente trabalho faz-se a revisão, de um modo muito sintético, dos prin-
cipais resultados da investigação desenvolvida e publicada por investigadores do 
grupo de Epidemiologia e Genética Humana (coordenado pela autora), relativos 
à abordagem genética da questão relativa ao contributo africano no povoamen-
to dos Açores. Uma versão um pouco mais detalhada dos vários estudos aqui 
sintetizados pode ser encontrada em Lima (2008), artigo que constituiu a base 
de trabalho para o presente texto. Para o leitor da área da Genética, sugere-se a 
consulta directa dos vários artigos da especialidade que vão sendo referidos ao 
longo do texto de Lima (2008).
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2. GENÉTICA E COMPREENSÃO DA ORIGEM E DINÂMICA DAS 
POPULAÇÕES: CONCEITOS-BASE

Do genoma humano, que abarca a totalidade da informação presente no DNA 
(ácido desoxirribonucleíco, uma macro-molécula pertencente à classe dos ácidos 
nucleícos), faz parte a informação existente no núcleo das nossas células. O geno-
ma “nuclear” encontra-se compactado em 46 cromossomas, estruturas complexas 
das quais faz parte o DNA. Um cariótopo humano normal é constituído por 44 
cromossomas não sexuais (autossomas) e dois cromossomas sexuais (heterocro-
mossomas), assim designados por serem os que definem o sexo. No homem o par 
de cromossomas sexuais é o XY e na mulher o XX. Para além da informação con-
tida no DNA que se encontra no núcleo das células, o genoma humano engloba 
ainda a informação presente numa pequena molécula circular, designada de DNA 
mitocondrial (mtDNA) O mtDNA, tal como o próprio nome indica, encontra-se 
nas mitocondrias, organelos responsáveis por várias funções, entre as quais a pela 
produção da energia celular. 

O Projecto do Genoma Humano, iniciado nos Estados Unidos em 1990, e 
a partir do qual se produziu, em 2001, o primeiro “rascunho” da sequência do 
genoma humano, permitiu avanços relacionados com o conhecimento do nosso 
genoma; sabemos hoje, por exemplo, que dele fazem parte cerca de 23 000 genes 
(Gingeras, 2007). Uma parte do DNA constituinte do GH contém a informação 
necessária para fabricar vários tipos de moléculas indispensáveis à célula (DNA 
“codificante”); a maior parte do DNA é, contudo, “não codificante”, o que signi-
fica, de um modo simplificado, que não é directamente responsável pela manifes-
tação de características (designadas na terminologia da genética por fenótipos). É 
precisamente esta a componente do DNA que acumula a maior variabilidade, um 
facto compreensível de pensarmos que tal variabilidade estará, pelo menos teori-
camente, isenta de potenciais consequências nefastas, (uma vez que, não contém 
informação com implicações no fenótipo). Pela maior diversidade acumulada são 
normalmente as zonas não codificantes as usadas nos estudos de diversidade das 
populações humanas.

Os dois sistemas genéticos considerados mais informativos nos estudos de 
variabilidade genética e origem das populações humanas são o DNA mitocon-
drial e uma porção do genoma nuclear presente apenas nos homens: o cromosso-
ma Y. O DNA mitocondrial, já acima referido, conquistou uma posição de des-
taque no estudo da história evolutiva humana, por ser uma molécula pequena, 
tecnicamente mais simples de estudar, e apresentar uma taxa de evolução ele-
vada, implicando que um número considerável de variantes esteja normalmente 
presente nas várias populações. Para além disso o mtDNA é herdado apenas por 
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via materna, não estando sujeito aos mecanismos de recombinação (troca de in-
formação genética entre cromossomas de origem materna e paterna, aquando da 
formação das células sexuais). A variação no mtDNA é da responsabilidade de 
alterações (designadas de mutações), que se acumulam ao longo do tempo e que 
são transmitidas apenas pelas mulheres. A região do mtDNA habitualmente usada 
nos estudos populacionais é uma região não codificante, designada de “hiperva-
riável”. A análise da variação nesta região permite a definição de “haplótipos” do 
mtDNA, isto é, combinações de certas variantes genéticas;  esses haplótipos, por 
seu turno, agrupam-se em conjuntos mais estáveis, designados de “haplogrupos”.

Tal como, anteriormente, referido o cromossoma Y é parte integrante do ge-
noma nuclear humano. Contendo apenas 38 genes (Strachan & Read, 2004), este 
cromossoma forma com o cromossoma X, nos indivíduos do sexo masculino, 
um “par imperfeito”. A grande maioria da informação contida no cromossoma 
Y é passada intacta de pai para filho, contrastando com o que se passa nos au-
tossomas. À medida que se estabelecem linhagens paternas, derivadas a partir 
de um ancestral comum, acumulam-se mutações que podem ser estudadas e que 
definem combinações de variantes (“haplótipos” do cromossoma Y), bem como 
grupos de combinações, ou “haplogrupos”, à semelhança do que acontecia no 
DNA mitocondrial. 

Apesar de intrinsecamente distintos, ambos os sistemas genéticos anterior-
mente referidos (mtDNA e cromossoma Y), habitualmente designados como 
monoparentais possibilitam estabelecer uma espécie de “genealogia molecular”: 
a variação no DNA mitocondrial de um determinado indivíduo será idêntica à 
encontrada na sua mãe, avó, bisavó, trisavó, e assim sucessivamente. Assim, tam-
bém, a variação encontrada no cromossoma Y de um determinado homem será 
idêntica à do seu pai, avô, bisavô, etc, a não ser que ocorram mutações. Um facto 
crucial para os estudos acerca da origem das populações humanas, usando os 
sistemas genéticos monoparentais, é que se torna possível estabelecer uma asso-
ciação entre determinadas variantes de ambos os sistemas e os locais, ao nível de 
grandes zonas geográficas, onde ocorreram ancestralmente essas variações. Tal 
permite o estabelecimento da designada “ filogeografia” de uma população, na 
qual os haplogrupos podem ser classificados como tipicamente africanos, euro-
peus ou asiáticos, por exemplo, fornecendo, assim, informação importante quan-
to à composição da população em que ocorrem. Pelo próprio tipo de transmissão 
existente nos sistemas genéticos monoparentais supramencionados, a análise do 
mtDNA fornece uma versão que não é necessariamente idêntica à relatada a partir 
de marcadores do cromossoma Y. E assim sendo, não é de prever que os resul-
tados obtidos usando cada um destes sistemas sejam coincidentes; as filogenias 
reconstruídas a partir do cromossoma Y podem ser muito diferentes das cons-
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truídas usando dados do mtDNA, nomeadamente, como resultado de práticas de 
acasalamento influenciadas pela cultura.

Demonstrada a importância dos estudos genéticos torna-se, todavia, impor-
tante realçar que os mesmos são retrospectivos, ou seja, estuda-se a população 
actual para tentar inferir acerca da constituição da população fundadora, sabendo- 
-se que existem inúmeros factores que podem condicionar uma transposição line-
ar do presente para o passado. Face ao exposto, a interpretação de eventos históri-
cos (tal como o contributo africano para o povoamento dos Açores, objecto deste 
trabalho) com base nos padrões genéticos actuais pode ser, facilmente, enviesa-
da por acontecimentos posteriores. Por esse motivo, os estudos de genética não 
substituem mas sim complementam a informação histórica, geográfica e cultural, 
de modo a permitir uma aproximação tão rigorosa e completa quanto possível à 
história das populações.

3. ESTUDOS GENÉTICOS E PRESENÇA AFRICANA NO POVOA-
MENTO DOS AÇORES

3.1. LINHAGENS FEMININAS: RESULTADOS DOS ESTUDOS DE DNA 
MITOCONDRIAL 

Na amostra total de 146 indivíduos de origem açoriana estudados por Santos 
e colaboradores (Santos et al., 2003) detectaram-se todos os haplogrupos con-
siderados como tipicamente europeus. No que se refere a contributos não euro-
peus, haplogrupos Africanos (U6, M1, L1, L2 e L3), bem como um haplogrupo 
frequente no Próximo Oriente (N1b) foram identificados. Globalmente, os resul-
tados obtidos confirmaram o carácter de miscigenação da população dos Açores, 
indo ao encontro dos dados históricos que referem a contribuição de indivíduos 
de várias origens para o povoamento das ilhas.

No que concerne o contributo africano, uma análise por ilha permite destacar 
os seguintes aspectos:

a) No grupo Oriental, no qual foi identificada a maioria dos haplogrupos 
europeus, foram também detectadas frequências relativamente elevadas 
de linhagens não europeias, nomeadamente africanas;

b) No grupo Central foram identificados todos os principais haplogrupos 
europeus. As linhagens Africanas (M1, L1) e do Próximo Oriente (N1b) 
apresentam, no grupo Central, frequências muito reduzidas.



 

Manuela Lima76

c) O grupo Ocidental exibe uma distribuição muito atípica de haplogrupos.

De modo a determinar a proporção de miscigenação existente na população 
dos Açores foram definidos por Santos et al. (2003) três grupos populacionais 
principais: Europa, Próximo Oriente/Judeus e África. A partilha de linhagens com 
as populações de referência permitiu estabelecer valores mínimos de influência 
de cada um dos grupos anteriormente referidos (Figura 1).

Figura 1. Contribuição de populações parentais para a população dos Açores 
(In SANTOS et al., 2003). Os valores referem-se à percentagem de

haplotipos diferentes que são partilhados.

A análise da Figura 1 permite confirmar o facto de o conjunto de linhagens 
do DNA mitocondrial encontrado nos Açores ter o seu contributo mais importan-
te a partir de populações europeias. Algumas diferenças entre grupos de ilhas são 
de assinalar: a) O grupo Oriental exibe a maior concentração de contributos de 
populações não europeias (cerca de 25%), maioritariamente Africanas (18,2%); 
b) No grupo Central a influência não europeia está reduzida a 15%, dos quais 
10% são relativos à partilha com populações do Próximo Oriente/Judaicas e ape-
nas 5% com populações africanas; c) O grupo Ocidental exibe o contributo mais 
baixo de linhagens não europeias (6,5%), que se referem, exclusivamente, a va-
riantes africanas. 

3.2. LINHAGENS MASCULINAS: RESULTADOS DO CROMOSSOMA Y 

Montiel e colaboradores (2005) estudaram 185 indivíduos das várias ilhas 
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relativamente a vários marcadores do cromossoma Y. Globalmente os resultados 
obtidos foram os seguintes:

a) As linhagens masculinas mais representadas nos Açores são de ori-
gem europeia (55,1% do total de linhagens pertencem ao sub-haplogrupo 
R1(xR1b3f), que está incluído no haplogrupo R1, considerado o mais 
frequente em populações europeias);

b) O haplogrupo E, não incluindo o seu subgrupo E3a, é o segundo mais 
frequente nos Açores, estando representado por 13% dos cromossomas 
estudados. Este é um haplogrupo complexo, que inclui variantes africanas 
e não africanas e cujos valores observados para os Açores são semelhantes 
aos determinados para Portugal Continental. Num trabalho colaborativo 
com o nosso grupo, Fernando et al. (2005), ao analisarem 145 indivíduos 
de origem açoriana, detectaram variantes africanas do tipo subsariano, 
pertencentes ao sub-haplogrupo E3a. Este sub-haplogrupo está limitado a 
África subsariana, onde está amplamente distribuído e é frequentemente 
o mais representado;

c) A frequência do haplogrupo J (8,6%), frequente no Médio-Oriente, bem 
como em vários grupos de origem judaica, é semelhante à encontrada 
para Portugal Continental. Outros haplogrupos presentes nos Açores são 
o G (3,2%) e o L (1,1%). Enquanto o primeiro apresenta uma distribuição 
europeia, o segundo foi encontrado na Índia. 

A frequência consideravelmente elevada do haplogrupo E nos Açores (cer-
ca de 13%, como foi já referido), no seio do qual estão várias linhagens tipica-
mente africanas, levou ao interesse em estudar, de um modo mais detalhado, os 
cromossomas que contêm essa variante. Uma vez que o haplogrupo E(xE3a) é 
heterogéneo, como se disse, podendo conter variantes africanas e não africanas, 
um estudo mais aprofundado das linhagens africanas presentes na população 
dos Açores foi empreendido pelo nosso grupo. O estudo de Neto e colaborado-
res (Neto et al., 2007) baseou-se na informação de 6 marcadores do cromosso-
ma Y e incidiu, especificamente, sobre a amostra de indivíduos pertencentes ao 
haplogrupo E. Os principais resultados obtidos estão sintetizados no Quadro 1.

Quadro 1. Principais sub-haplogrupos dentro do haplogrupo E (cromossoma 
Y) encontrados numa amostra de 42 indivíduos pertencentes ao haplogrupo E, na 
população dos Açores (adaptado de Neto et al., 2007).
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Sub-haplogrupo Frequência(%) Distribuição sub-haplogrupo

E3b1a 47,2 Europa, Médio-Oriente, Norte de África
E3b1b 28,6 Noroeste Africano, Península Ibérica (freq. 

Baixas)
E3a 7,2 África subsariana
Outros 17 -

Dentro do haplogrupo E, a frequência elevada do sub-haplogrupo E3b1b foi 
interpretada como reflectindo a influência do Norte de África no povoamento dos 
Açores. Não foi possível, a partir do trabalho efectuado, inferir se estas linhagens 
chegaram aos Açores directamente do Norte de África, ou se foram trazidas de 
Portugal Continental. A linhagem E3a representa, como foi já indicado, uma li-
nhagem particularmente importante na história do povoamento dos Açores, uma 
vez que é típica das populações subsarianas. Apesar do valor encontrado para este 
sub-haplogrupo ser reduzido (7,2% do haplogrupo E e 0,9% da amostra total), é 
de assinalar que corresponde à mais elevada encontrada numa população Portu-
guesa. No arquipélago da Madeira, por exemplo, no qual a presença de escravos 
é referida nas fontes históricas, não foram encontradas linhagens pertencentes a 
este haplogrupo (Gonçalves et al., 2005). Haplogrupos do cromossoma Y tipi-
camente Africanos são reportados para o Continente Português numa frequência 
muito baixa, apesar de se saber que muitos escravos Africanos foram trazidos 
para a Europa entre os séculos XV a XVIII, o que denota que os cruzamentos 
entre mulheres europeias e homens africanos seriam extremamente raros. No en-
tanto, e no que se refere às linhagens femininas em Portugal, cerca de 10% são 
africanas, o que indica que os cruzamentos entre homens europeus e mulheres 
negras teriam sido muito mais comuns. Nos Açores, a frequência de linhagens 
subsarianas masculinas, apesar de reduzida, é superior à encontrada em Portugal 
Continental, suportando uma maior integração dos escravos nesta população.
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