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RESUMO
A população brasileira é fruto de uma intensa e complexa miscigenação entre indígenas 

americanos, europeus e africanos. Apesar desse processo, ainda hoje encontramos em 

todo o país populações isoladas ou semi-isoladas, exemplos das quais são os remanes-

centes de quilombos. Eles estão presentes em todas as regiões brasileiras e preservam 

uma riqueza sociocultural e genética inestimável. Aqui, reunimos parte dos resultados 

obtidos em pesquisas sobre remanescentes de quilombos, de forma independente, pelos 

grupos de pesquisa dos Laboratórios de Genética Humana das Universidades de Brasília 

e de São Paulo. Ao concatenarmos dados genéticos, demográficos e de saúde buscamos 

construir uma visão ampla sobre quilombos de diferentes regiões, no que se refere a di-

nâmica populacional, ancestralidade genética e doenças como anemia falciforme e hi-

pertensão. Esperamos trazer à tona a importância e a necessidade de que pesquisas com 

povos tradicionais sejam integradas e multidisciplinares. Essa integração favorecerá não 

apenas a comunicação entre pesquisadores em antropologia biológica e cultural, mas 

também permitirá a construção de panoramas mais completos para nortear a elaboração 

de políticas públicas de saúde que atendam as demandas dessas comunidades.

PALAVRAS-CHAVE: Quilombos; ancestralidade; saúde pública; trabalho de campo; 
genética

ABSTRACT
The Brazilian population is the product of an intense and complex process of admixture 

encompassing mainly Indigenous Americans, Sub-Saharan Africans and Europeans. In spi-

te of this intricate process, there are still populations that have remained isolated to some 

extent; examples of which are the remnants of quilombos. These populations are present 

in most Brazilian states and preserve an invaluable socio-cultural and genetic treasure. 

Here, we have gathered some of the results obtained over years of research about qui-

lombos, independently, by the Human Genetics Laboratories in the Universities of Brasília 

and São Paulo. By concatenating genetic, demographic and general health data we seek 

to build a broad view of quilombos from different regions, regarding population dynamic, 

genetic ancestry and relevant health issues, such as sickle cell disease and hypertension. 

We hope to highlight the importance and need for research focused in traditional peoples 

to be more integrated and multidisciplinary. That would benefit not only the communica-

tion among biologists and anthropologists, but also, most importantly, the construction 

of panoramas to guide the elaboration of public policies in health, directed at those com-

munities.

KEYWORDS: Quilombos; ancestry; public health; field research; genetics.
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O CONCEITO DE QUILOMBO

A população brasileira é resultado do processo de miscigenação entre três 
grupos parentais principais: indígenas americanos, africanos subsaarianos e euro-
peus, em sua maioria ibéricos. Desde o início do processo de colonização, cerca 
de 4,5 milhões de europeus e cerca de 4,3 milhões de africanos desembarcaram 
no Brasil (IBGE, 2007). Há que se considerar também migrações mais recentes ad-
vindas de outras regiões, como o Oriente Médio, observável especialmente na 
presença libanesa no país, e Leste Asiático, refletida na grande presença japo-
nesa. É importante ressaltar que os grupos formadores da população brasileira 
contribuíram para o povoamento das cinco regiões de forma heterogênea, sendo 
alguns grupos mais representativos em algumas regiões e ausentes em outras. 
Apesar da miscigenação e de migrações internas, ainda hoje vivem no Brasil po-
pulações isoladas e semi-isoladas, como populações indígenas e remanescentes 
de quilombos.

O entendimento comum do termo quilombo diz respeito a comunidades 
formadas por escravos fugidos e refugiados em locais de difícil acesso. No entan-
to, a definição atual das chamadas comunidades Remanescentes de Quilombos 
definida no Decreto 4.887, artigo 2º, de 20 de novembro de 2003 da Presidência 
da República é:

Consideram-se remanescentes das comunidades dos quilombos, 
para os fins deste Decreto, os grupos étnico-raciais, segundo critérios 
de autoatribuição, com trajetória histórica própria, dotados de rela-
ções territoriais específicas, com presunção de ancestralidade negra 
relacionada com a resistência à opressão histórica sofrida.
 

A definição legal é mais ampla que o entendimento comum. De acordo 
com a Associação Brasileira de Antropologia (2012) e O’Dwyer (1995), o termo 
quilombo não se refere a entidades sociais fixas ou contínuas em relação aos anti-
gos quilombos e tampouco a resquícios arqueológicos ou continuidade material. 
Os quilombos não são homogêneos, nem necessariamente isolados ou constituí-
dos a partir de movimentos de insurreição. 

De acordo com a Fundação Cultural Palmares (2020), a “comunidade re-
manescente de quilombo é um conceito político-jurídico que tenta dar conta de 
uma realidade extremamente complexa e diversa, que implica na valorização de 
nossa memória e no reconhecimento da dívida histórica e presente que o Estado 
brasileiro tem com a população negra”. Seguindo essa linha, Paiva e colaborado-
res (2020) argumentam que o conceito necessita ser ainda discutido e revisto por 
órgãos governamentais e de política pública para que comunidades afro-deriva-
das com histórias de formação distintas do entendimento comum sejam também 
reconhecidas como remanescentes de quilombos. Desta forma, os autores pro-
põem a denominação quilombos de migração para comunidades fundadas a par-
tir da migração de indivíduos ou famílias de uma região geográfica brasileira para 
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outra, como parte dos movimentos campesinos. Exemplos são os quilombos de 
Cocalinho e Pé do Morro, ambos fundados por famílias oriundas principalmente 
do Estado do Maranhão, que se instalaram no Estado de Tocantins. 

Remanescentes de quilombos se enquadram na definição legal de Popu-
lações Tradicionais, Povos Tradicionais ou Comunidades Tradicionais. No Brasil, o 
decreto presidencial n.º 6.040, de 7 de fevereiro de 2007, conceitua populações 
tradicionais como:

Grupos culturalmente diferenciados e que se reconhecem como tais, 
que possuem formas próprias de organização social, que ocupam e 
usam territórios e recursos naturais como condição para sua repro-
dução cultural, social, religiosa, ancestral e econômica, utilizando 
conhecimentos, inovações e práticas gerados e transmitidos pela 
tradição. 

Considerando que essas populações incluem cerca de 4,5 milhões de 
pessoas, como caboclos, caiçaras, extrativistas, indígenas, jangadeiros, pesca-
dores artesanais, ribeirinhos e seringueiros, ocupando uma área equivalente 
a 25% do território brasileiro, as comunidades quilombolas representam uma 
pequena parcela desse grupo. Apesar de numerosas em todo o território bra-
sileiro, as comunidades quilombolas não apresentam densidade demográfica 
significativa, e ocupam uma área correspondente a 0,12% do território nacional 
(IBGE, 2012). 

Existem hoje registros e vestígios da presença de quilombos urbanos, 
periurbanos e rurais, com diferentes graus de isolamento, em todas as regiões 
do Brasil (Fundação Cultural Palmares, 2020), com exceção dos estados do Acre 
e Roraima e do Distrito Federal. Não se sabe ao certo quantos quilombos exis-
tem hoje no Brasil, mas cerca de 3.000 tiveram suas certificações emitidas e vá-
rias outras iniciaram o processo de reconhecimento (Fundação Cultural Palma-
res, 2020). 

Comunidades quilombolas possuem histórias únicas, mas formam um 
grupo coeso em sua ancestralidade africana, cultura e história de luta contra 
a opressão, pela terra e meios de subsistência de forma livre. Em comum elas 
possuem também o uso compartilhado da terra por todos os seus membros da 
comunidade, especialmente as comunidades rurais, que representam a maio-
ria deste grupo (Fundação Cultural Palmares, 2020). Isso se reflete diretamente 
em seu modo de vida e na forma principal de obtenção de recursos. Muitas 
comunidades dependem da agricultura de subsistência e da exploração dire-
ta de recursos naturais, o que as torna também responsáveis pela preservação 
dessas fontes. Dentre os quilombolas, há agricultores, pescadores, seringueiros, 
artesãos, além de guias turísticos que desenvolvem atividades para gerar renda 
dentro dos territórios das comunidades. 

Apesar do relativo isolamento das populações quilombolas, registros 
históricos e dados genéticos revelam que elas mantiveram, ao longo do tempo, 
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relações comerciais e sociais com outras populações tradicionais e urbanas vi-
zinhas (AMORIM et al, 2011; Fundação Cultural Palmares, 2020). Ainda assim, o 
pequeno tamanho populacional e o semi-isolamento têm reflexos nos padrões 
de endogamia e migração observados nas comunidades (AMORIM et al, 2011; 
LEMES et al, 2014). Em decorrência dos processos demográficos que caracteri-
zam os quilombos, a ancestralidade genética dessas populações é, geralmente, 
distinta de cidades ou regiões próximas, com uma maior contribuição genética 
africana (KIMURA et al, 2013; GONTIJO et al, 2018).

Muitas comunidades quilombolas no Brasil vivem em situação de vul-
nerabilidade social, com acesso restrito a saneamento básico, saúde e educação 
(FREITAS et al, 2011). As características peculiares das populações quilombolas 
como padrões de endogamia e migração, proporções elevadas de ancestralida-
de africana e interação com o meio ambiente têm reflexos em sua condição de 
vida e saúde. Portanto, elas requerem estudos epidemiológicos direcionados 
que permitam mapear as principais enfermidades que as acometem, bem como 
elaborar planos de ação direcionados para a realidade social em que estão inse-
ridas (FRANCHI et al, 2018; CARDOSO et al, 2018).

Quando os grupos de pesquisa dos Laboratórios de Genética Humana 
da Universidade de Brasília (UnB) e da Universidade de São Paulo (USP) iniciaram 
seus projetos de pesquisa com remanescentes de quilombos, cerca de 20 anos 
atrás, o objetivo principal era compreender o perfil genético e demográfico des-
sas populações para elucidar aspectos de suas histórias e origens. No entanto, 
a motivação da pesquisa foi ampliada devido à proximidade das pesquisadoras 
e coordenadoras dos grupos com a área de saúde, associada à observação das 
enormes demandas das comunidades e de seus perfis de saúde específicos e di-
ferentes dos de populações urbanas. Hoje, questionamentos relativos ao binô-
mio ancestralidade genética e desigualdade no acesso à saúde, que levaram aos 
estudos de investigação de determinados indicadores de saúde nessas comuni-
dades, pautaram em grande medida a pesquisa desenvolvida pelos dois grupos. 

Nesse artigo, reunimos esforços para concatenar resultados relevantes 
obtidos pelos dois grupos de pesquisa ao longo dos últimos anos, nos quais de-
senvolvemos estudos voltados a diversas comunidades quilombolas. Apesar de 
termos trabalhado de forma independente, existe uma convergência de temas, 
motivações e metodologias que permite, a partir do ponto de vista genético, 
traçar uma visão geral das comunidades quilombolas de diferentes regiões geo-
gráficas do Brasil. Aqui relatamos como se deu o trabalho em campo, revimos 
os principais resultados obtidos a partir de dados genéticos e apresentamos 
interpretações conjuntas à luz do que se conhece sobre a história escrita e oral 
dessas populações. 
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QUILOMBOS: DISTRIBUIÇÃO GEOGRÁFICA NO PAÍS E 
IDENTIFICAÇÃO DAS COMUNIDADES ESTUDADAS. 

 De acordo com a Fundação Cultural Palmares, a região Norte do Brasil 
apresenta mais de 300 comunidades remanescentes de quilombos certificadas, 
situadas em quase todos os estados dessa região, com exceção do Acre e de Ro-
raima. O Sul e o Centro-Oeste são as regiões com o menor número de comuni-
dades certificadas até o momento (190 e mais de 160, respectivamente); apesar 
disso, no estado de Goiás situa-se Kalunga, a comunidade quilombola com maior 
número de habitantes do Brasil (estima-se cerca de 8.000 indivíduos, FERNAN-
DES, 2015). A região Nordeste, por sua vez, é a que concentra o maior número de 
comunidades certificadas (cerca de 2.000). A região Sudeste apresenta o segundo 
maior número de comunidades remanescentes de quilombos certificadas (527 
até o momento). Dados da Fundação Instituto de Terras do Estado de São Paulo 
(Itesp) mostram que a maior parte das comunidades do estado se concentra na 
região do Vale do Ribeira, ao sul. 

  Os estudos do grupo de pesquisa da UnB incluíram as comunidades Co-
calinho e Pé do Morro (Tocantins), Kalunga (Goiás), Mocambo (Sergipe), Rio das 
Rãs e Sacutiaba (ambas na Bahia). Os estudos do grupo de pesquisa da USP incluí-
ram as comunidades Ivaporunduva, Maria Rosa, Pedro Cubas, Pilões, São Pedro, 
Galvão, Abobral Margem Esquerda (Abobral ME), Abobral Margem Direita (Abo-
bral MD), Poça, André Lopes, Nhunguara, Sapatu e Reginaldo, todas localizadas 
no Vale do Ribeira (São Paulo). Na Tabela 01, resumimos informações sobre as 
principais comunidades investigadas em nossos estudos.

 Cabe ressaltar que as estimativas do número de habitantes de cada co-
munidade provêm de fontes diversas, uma vez que esses dados ainda não cons-
tam no censo demográfico do Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística (IBGE), 
previsto para acontecer em 2021.

Tabela 1 – Descrição geral das comunidades quilombolas que foram incluídas nos estudos dos 
grupos de pesquisa da UnB e da USP. Comunidades com situação classificada como certificada na 
Tabela são aquelas que são reconhecidas, mas não tituladas. N: número de indivíduos amostrados. 

Abobral ME: Abobral Margem Esquerda. Abobral MD: Abobral Margem Direita. 

Comuni-
dade Estado Município Situação

Nº estimado 
de habi-
tantes*

N
Porcentagem 
de cobertura 

(%)

Abobral ME SP Eldorado Certificada 400A 155 38,8

Abobral MD SP Eldorado Em processo de 
reconhecimento 180A 53 29,4

Galvão SP Eldorado / 
Iporanga

Parcialmente 
titulada 115B 63 54,8

São Pedro SP Eldorado / 
Iporanga

Parcialmente 
titulada 120B 65 54,2

Pilões SP Iporanga Parcialmente 
titulada 90B 50 55,6
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Maria Rosa SP Iporanga Parcialmente 
titulada 50B 22 44,0

Pedro Cubas SP Eldorado Parcialmente 
titulada 280B 145 51,8

André Lopes SP Eldorado Certificada 300B 131 43,7

Nhunguara SP Eldorado Certificada 460B 129 28,0

Sapatu SP Eldorado Certificada 295B 102 34,6

Ivaporun-
duva SP Eldorado Titulada 320B 143 44,7

Poça SP Eldorado Certificada 150C 51 34,0

Reginaldo SP Barra do Turvo Certificada 250D 59 23,6

Kalunga GO

Cavalcante / 
Monte Alegre 

de Goiás / 
Teresina de 

Goiás

Parcialmente 
titulada 8000E 208 2,6

Cocalinho TO Santa Fé do 
Araguaia Certificada 270F 70 25,9

Pé do Morro TO Aragominas Certificada 400F 63 15,8

Mocambo SE Porto da Folha Parcialmente 
titulada 500G 171 34,2

Rio das Rãs BA
Bom Jesus da 
Lapa / Malha-
da / Riacho de 

Santana
Certificada 4000G 276 6,9

Sacutiaba BA Wanderley Certificada 200G 69 34,5

* Os números estimados de habitantes foram obtidos (A) pelo grupo de pesquisa da USP 
(dados não publicados); (B) em Pedroso-Junior, 2008; (C) no relatório técnico-científico sobre a 

comunidade de quilombo da Poça; (D) por comunicação pessoal com membros da Associação dos 
Remanescentes de Quilombo do Bairro Reginaldo; (E) Fernandes, 2015; (F) Paiva, 2017 e (G) em 

Pedrosa, 2006.

COMO SE DESENVOLVEU O TRABALHO NO CAMPO E A 
DEVOLUTIVA DOS RESULTADOS DA PESQUISA

Aspectos éticos

Todo trabalho com a participação de humanos como participante de pes-
quisa no Brasil demanda aprovação pelo sistema CEP/CONEP (Comitê de Ética 
em Pesquisa/Comissão Nacional de Ética em Pesquisa). Portanto, antes de iniciar 
qualquer projeto necessitamos da aprovação dos comitês. Os projetos de pesqui-
sa que realizamos foram avaliados pelos CEP locais, que são comitês geralmente 
estabelecidos nas Unidades, como Faculdades e Institutos das Universidades. Em 

https://conselho.saude.gov.br/comissao/eticapesq.htm
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determinados casos, como em pesquisas que demandam a saída de material bio-
lógico para genotipagem no exterior e a constituição de biorrepositórios, esses 
projetos podem necessitar ser também encaminhados para avaliação na CONEP, 
além dos CEPs locais.

Antes da submissão dos projetos aos CEPs, entramos em contato com re-
presentantes das comunidades, em geral as Associações Quilombolas, para veri-
ficar o interesse e disponibilidade da comunidade em participar do projeto, bem 
como para avaliar a viabilidade técnica para a sua execução, como as condições 
de espaço físico, materiais e logística, necessários para as ações. Além disso, para 
a submissão aos CEPs, atualmente, é necessária a inclusão de determinados docu-
mentos das comunidades, tais como a Certificação de Auto-Reconhecimento das 
comunidades quilombolas estudados emitido pela Fundação Cultural Palmares 
e o Termo de Concordância na participação da pesquisa proposta emitido pelo 
presidente da Associação Quilombola participante. 

Após aprovação dos projetos pelos CEPs, os pesquisadores entraram no-
vamente em contato com as comunidades e agendaram as datas para o desen-
volvimento das ações. A cada participante, foi explicado o objetivo da pesquisa e 
obtida autorização para o uso das informações e dados coletados por meio da as-
sinatura do Termo de Consentimento Livre e Esclarecido (TCLE). No TCLE pode ser 
solicitada a autorização para a possível divulgação de imagens (fotos) e para o ar-
mazenamento de amostras biológicas de sangue para estudos futuros alinhados 
ao projeto de pesquisa (formação de biorrepositório). O número de participantes 
recrutados depende do interesse dos indivíduos da comunidade em colaborar 
com o projeto, bem como dos recursos financeiros e logísticos disponíveis para a 
realização do projeto. 

Expedições às comunidades

Cada expedição de coleta de dados teve duração de um a cinco dias, apro-
ximadamente. Essa duração pode ser maior nos casos em que exista maior difi-
culdade de deslocamento até o local, como nos casos de comunidades mais isola-
das. Nos dias agendados as equipes (compostas por pesquisadores, médicos e/ou 
profissionais da área da saúde e estudantes) compareceram ao local previamente 
combinado (na maior parte em escolas, igrejas ou centros comunitários) com todo 
o material necessário para a realização de seus trabalhos. No caso de Kalunga es-
pecificamente, para a qual já foram realizadas três expedições, foram registradas 
diferentes experiências. A área titulada é vasta e com relevo variado. O acesso é 
difícil e requer transporte adequado, mesmo às aglomerações mais próximas à 
cidade de Cavalcante (no estado de Goiás). Por isso, depois das primeiras visitas 
em que a equipe da UnB acampou na área quilombola, foi organizado um ponto 
de atendimento na sede da Associação de Moradores na cidade de Cavalcante. 
Nesse caso a equipe de pesquisa, ao invés de levar os pesquisadores ao campo, 
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custeou para os pesquisados o transporte da comunidade para a cidade, bem 
como a sua alimentação no período. Essa mudança de procedimento possibilitou 
a realização de determinados exames laboratoriais, como análises de urina e fezes 
e testes bioquímicos que demandam curto tempo entre coleta e análise e que são 
inviáveis quando o trabalho ocorre nas áreas mais isoladas da comunidade.

Em geral, em um primeiro momento foi aplicado um questionário ajusta-
do aos objetivos da pesquisa. Determinados elementos do questionário foram 
comuns a todas as pesquisas por fazerem parte da identificação do voluntário, 
tais como seus dados pessoais (nome, filiação, data de nascimento), bem como 
perguntas sobre as relações de parentesco com outros membros da comunidade, 
o histórico de doenças e os hábitos de vida relacionados à saúde.

Foi comum nesses trabalhos de campo a obtenção de dados relacionados 
à pressão arterial e os antropométricos, ou seja, medidas físicas dos participantes 
como altura, peso, circunferência abdominal, dos quadris e dos punhos, além de 
outros parâmetros pertinentes e, em alguns casos eventuais, também foi realiza-
do o registro fotográfico. Cada um dos grupos de pesquisa (UnB e USP) construiu 
bancos de dados a partir das informações anotadas nos questionários que foram 
utilizados nas pesquisas apresentadas no presente trabalho e ainda serão utiliza-
dos em estudos futuros ou em andamento. Os questionários para obtenção de 
dados relacionados à saúde são, em geral, orientados por diretrizes, tais como 
aquelas publicadas pela Sociedade Brasileira de Cardiologia e Sociedade Brasilei-
ra de Endocrinologia e Metabologia (VI Diretrizes Brasileiras de Hipertensão, 2010; 
Diretrizes Brasileiras de Obesidade, 2009). Em nossos estudos a construção desses 
instrumentos foi baseada na Pesquisa Nacional de Saúde (PNS), uma pesquisa de 
base domiciliar, de âmbito nacional, resultado da parceria entre a Secretaria de 
Vigilância em Saúde do Ministério da Saúde (SVS/MS), a Fundação Oswaldo Cruz 
(Fiocruz) e o Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística (IBGE) (SOUZA-JÚNIOR 
et al, 2015). A PNS concentra-se principalmente em morbidade, estilo de vida e 
uso de serviços de saúde, primordialmente em âmbito urbano. O grupo de pes-
quisa da USP contou também com a colaboração do médico Dr. Alexandre da 
Costa Pereira, do Laboratório de Genética e Cardiologia Molecular – InCor, da Fa-
culdade de Medicina da USP, para a elaboração do questionário. Assim, diversas 
adaptações das entrevistas/questionários foram realizadas levando em conside-
ração as particularidades ambientais (meio rural) e culturais dessas comunidades. 

Ao médico da equipe ou a outro profissional de saúde habilitado (biomé-
dico, bioquímico e/ou enfermeiro) ficou a responsabilidade de aferir duas vezes 
a pressão arterial: uma logo que o participante chegava à sala de atendimento, 
depois de pelo menos 15 minutos de repouso, e outra após um intervalo de cerca 
de 5 minutos. Também competia ao médico dar orientações gerais sobre saúde e 
controle da pressão arterial, entre outras, caso fossem solicitadas pelo participan-
te. Nos casos em que os parâmetros avaliados foram considerados indicativos de 
doença, o médico recomendou ao próprio participante ou ao agente comunitário 
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de saúde o acompanhamento mais aprofundado do caso pelas equipes do PSF 
(Programa Saúde da Família). 

Coleta e processamento do material biológico

O material biológico coletado consistiu em sangue, urina, fezes e, em alguns 
casos específicos, também saliva/esfregaço bucal. Sangue, urina e fezes foram uti-
lizados para estudos bioquímicos e pesquisa de parasitoses. O sangue e a saliva/
esfregaço bucal também foram utilizados para a obtenção do material genético 
(DNA). Antes da coleta, todos os frascos de acondicionamento foram previamente 
identificados com um código atribuído a cada participante. As amostras de saliva, 
urina e fezes foram coletadas pelo próprio participante. A coleta de sangue foi 
realizada pela equipe (pelo médico ou por outro profissional habilitado da área da 
saúde). Apresentamos de forma resumida no Quadro 1 quais foram os materiais 
biológicos coletados e quais as análises e exames realizados por cada uma das 
equipes (UnB e USP). 

Quadro 1 – Tipo de material biológico coletado e exames/análise realizados pelos dois grupos de pesquisa.

  UnB USP
Material biológico coletado  
 Sangue sim sim
 Urina sim sim
 Fezes sim não
 Saliva ou esfregaço bucal sim sim
Exames rápidos realizados no local  
 Grupo sanguíneo e Fator Rh não sim
 Taxa de glicose não sim
 Taxa de hemoglobina não sim
Exames laboratoriais 1  
 Hemograma sim não
 Grupo sanguíneo e Fator Rh sim não
 Pesquisa de falcização de hemácias sim não
 Perfil Lipídico sim não
 Transaminase oxalacética TGO (AST) sim não
 Transaminase oxalacética pirúvica TGP (ALT) sim não
 Creatinina sim não
 Glicemia em jejum sim não
 Eletroforese de hemoglobina sim não
 Rotina de urina (EAS) sim não
 Parasitológico de fezes sim não
Análise genética para detecção da anemia falciforme/traço falcêmico  sim sim

1 Apenas para as comunidades Kalunga, Cocalinho e Pé do Morro.

Para as populações do estado de São Paulo, foram realizados testes rápidos 
de triagem para taxas de glicemia e hemoglobina, além da determinação dos gru-
pos sanguíneos, utilizando uma pequena fração do sangue coletado. O restante 
do material foi distribuído em frascos apropriados, pré-processados quando per-
tinente (centrifugados para separação de soro e plasma) ou apenas acondicio-
nado em frascos com anticoagulante EDTA (para a obtenção de DNA). Quando a 
coleta de sangue não era possível, optou-se pela coleta de saliva/esfregaço bucal 
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realizada pelo próprio participante. As amostras de saliva foram coletadas com o 
auxílio do kit Oragene® (DNA Genotek, Ottawa, CAN). 

Das populações do Nordeste (Mocambo, Rio das Rãs e Sacutiaba), foram co-
letadas amostras de sangue periférico para a obtenção de DNA. Das populações 
de Kalunga, Cocalinho e Pé do Morro, além das amostras de sangue para obten-
ção de DNA, foram coletadas e enviadas amostras biológicas frescas ao Núcleo 
de Apoio à Pesquisa do Laboratório Sabin (filiais localizadas em Palmas, Tocantins 
e Distrito Federal), onde foram feitas análises laboratoriais hematológicas e bio-
químicas. Essas análises foram processadas de forma gratuita, por meio de um 
acordo entre a UnB e o Laboratório Sabin. 

Todas as amostras de material biológico foram acondicionadas em isopor 
com gelo artificial reutilizável até o momento em que foram transportadas para 
as Universidades responsáveis, onde foram devidamente armazenadas sob refri-
geração (8-10ºC para as amostras de saliva e a alíquota de sangue destinada à ob-
tenção de amostras de DNA) ou congeladas (freezer -80ºC, no caso das amostras 
de urina, soro e plasma). A extração de DNA foi realizada nos dias posteriores à 
chegada do material nas Universidades responsáveis.

Devolutiva para as comunidades

Após a conclusão dos projetos de pesquisa, foram redigidos relatórios in-
dividuais para cada participante contendo os resultados das medidas da pressão 
arterial e de todos os exames laboratoriais, como os hematológicos, de determi-
nação de grupos sanguíneos e os resultados dos testes moleculares para a detec-
ção da anemia falciforme/traço falcêmico, que foram entregues aos participantes 
em expedições posteriores. Para os indivíduos ou famílias com resultado positivo 
para o traço falcêmico foi realizado o aconselhamento genético, por meio do qual 
os pesquisadores explicaram o que é a anemia falciforme e quais as chances de 
um casal com traço falcêmico vir a ter um filho com anemia falciforme ou com o 
traço. Também foram realizadas reuniões e palestras com as comunidades que 
expressaram desejo de conhecer os resultados do trabalho e discuti-los de uma 
forma mais ampla, nas quais foram apresentados dados populacionais sobre saú-
de, ancestralidade genética e história demográfica.

PRINCIPAIS RESULTADOS OBTIDOS COM BASE EM 
ANÁLISES GENÉTICAS

A seguir, faremos uma revisão dos nossos estudos previamente publica-
dos, na qual buscamos reunir nossos principais resultados genéticos, frutos da 
pesquisa independente dos grupos de pesquisa da UnB e USP. O principal obje-
tivo é exemplificar como esses dados coletados foram aplicados e buscar, pela 
primeira vez, interpretá-los de forma conjunta visando identificar padrões gerais 
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e peculiaridades das comunidades quilombolas analisadas.

A genética é a ciência que estuda a hereditariedade, a estrutura e função 
dos genes e a variação particular ou compartilhada entre os indivíduos. Neste 
sentido, os estudos genéticos podem abranger desde a compreensão da intera-
ção entre moléculas até a análise da variabilidade genética nas populações. O 
DNA (ácido desoxirribonucléico), molécula que é o material genético dos seres 
vivos, é transmitido de uma geração para a outra e o estudo dos padrões de va-
riação nas sequências de nucleotídeos, subunidades da molécula de DNA, têm 
identificado assinaturas genéticas que permitem detectar desde cenários de-
mográficos (formação da população, expansões e retrações populacionais; por 
exemplo: BALARESQUE et al, 2007; ROSENBERG & KANG, 2015) até associação 
com determinadas doenças (por meio da identificação de variantes genéticas que 
sozinhas ou em interação com outras variantes e o ambiente podem levar a de-
terminada doença).

Nos tópicos seguintes, apresentaremos como as informações genéticas 
têm contribuído para a compreensão da história e dinâmica das populações qui-
lombolas, bem como para a identificação de fatores de risco relevantes para a 
saúde dessas populações. 

DEMOGRAFIA: PADRÕES DE ENDOCRUZAMENTO E 
MIGRAÇÕES

 Durante o processo de formação dos primeiros quilombos no Brasil era 
comum a busca de localidades em áreas rurais de difícil acesso. O estabelecimen-
to do quilombo a uma distância considerável dos centros urbanos ou das grandes 
fazendas fazia parte da estratégia de sobrevivência e resistência à escravidão du-
rante o período colonial brasileiro (GOMES, 2019). Esse costume acarretou isola-
mento e limitação do tamanho populacional, o que frequentemente resultou na 
prática de casamentos consanguíneos. Entretanto, como discutido previamente, 
nos dias de hoje as comunidades quilombolas são muito heterogêneas: algumas 
continuam isoladas ou semi-isoladas, enquanto outras encontram-se em áreas 
urbanas com aparente alta taxa de migração. Portanto, identificar os padrões de 
endocruzamento e os movimentos migratórios nos ajuda a compreender como 
essas comunidades têm evoluído ao longo do tempo e sua dinâmica de interação 
com outras comunidades ou grupos não quilombolas.

 No Vale do Ribeira (São Paulo), com base nas entrevistas realizadas em 
campo, foi possível obter informações sobre a relação de parentesco entre os par-
ticipantes da pesquisa que permitiram construir genealogias, as quais conectam a 
maior parte dos indivíduos que fazem parte das comunidades. Durante o proces-
so de construção dessas genealogias, três observações importantes chamaram a 
atenção: (i) a ocorrência frequente de casamentos consanguíneos, principalmen-
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te entre primos de primeiro e segundo grau; (ii) a presença de algum tipo de rela-
ção de parentesco entre quase todos os indivíduos, ainda que essa relação fosse 
distante; (iii) em alguns casos, foi possível identificar indivíduos que pertencem à  
genealogia de mais de uma comunidade, conectando-as (ex. São Pedro e Galvão, 
Pilões e Maria Rosa, André Lopes e Nhunguara).

Com base nessas evidências de relações de parentesco, foi desenvolvido 
um estudo no qual partimos de dados genealógicos e moleculares (utilizando 30 
marcadores genômicos, dos quais 14 são SNPs e 16 são microssatélites) para esti-
mar o coeficiente de endocruzamento populacional (F) em 10 comunidades qui-
lombolas - Abobral (para esse trabalho consideramos Abobral Margem Esquerda 
e Direita como um única comunidade, dado o elevado grau de parentesco entre 
ambas), Maria Rosa, Pilões, Galvão, São Pedro, Pedro Cubas, Ivaporanduva, Sapa-
tu, André Lopes e Nhunguara, localizadas no Vale do Ribeira - SP (LEMES et al, 
2014). O coeficiente de endocruzamento é uma medida que permite identificar 
o quanto os indivíduos da população são descendentes de casamentos consan-
guíneos (ocorridos há uma ou mais gerações no passado). Por meio deste estu-
do foi possível detectar que, em média, as comunidades quilombolas do Vale do 
Ribeira apresentam um coeficiente de endocruzamento três vezes superior ao 
observado em populações urbanas, como a da cidade de São Paulo (F=0,0025 e 
F=0,00067, respectivamente); porém, o valor do coeficiente de endocruzamento 
é menor que o observado para outras comunidades isoladas do Brasil (ex. Qui-
lombo de Valongo em Santa Catarina F=0,0477). Outro aspecto interessante foi a 
observação de que o índice de estruturação populacional é baixo (expresso por 
um índice de diferenciação populacional chamado de FST, que foi estimado em 
0,0272), sugerindo que os níveis de diferenciação genética entre as comunidades 
são muito pequenos. Uma interpretação possível para esses resultados é que a 
proximidade geográfica propicia um alto grau de fluxo gênico (migração) entre 
as comunidades do Vale do Ribeira, o que faz com que possam ser consideradas 
como um único grupo populacional (LEMES et al, 2014). Este estudo indicou que 
o pequeno tamanho populacional (cada comunidade estudada tem entre 100 e 
500 indivíduos) facilita a ocorrência de casamentos consanguíneos; porém, as co-
munidades não são completamente isoladas e há de moderada a intensa migra-
ção de indivíduos entre as 10 comunidades estudadas no Vale do Ribeira.

Amorim e colaboradores (2011), adotaram uma estratégia diferente e 
usaram informações obtidas por meio de questionários para estimar a propor-
ção de migrantes nas comunidades de Mocambo (Sergipe), Rio das Rãs (Bahia) 
e Sacutiaba (Bahia). O estudo revelou que, na geração de estudo em Mocambo, 
16,1% dos casamentos ocorrem entre casais em que ambos os cônjuges não são 
nascidos na comunidade - os chamados migrantes. Em Rio das Rãs os casamentos 
em que ambos os cônjuges são migrantes ocorrem em 20,2% e em Sacutiaba 30% 
dos casamentos são desse tipo. Também foi observado que dentre os casamentos 
envolvendo um cônjuge nascido na comunidade e outro não (casamentos exo-
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gâmicos, como definido por Woortmann (1995); correspondendo a 15,4%, 42,4%, 
10,5%, respectivamente), as mulheres, em geral, não são da comunidade (60,7%, 
63,5%, e 66,7%, respectivamente). Além disso, a análise de pirâmide de idades 
revelou proporção menor que a esperada de homens entre 20 e 30 anos. Para 
explicar esses resultados os autores relatam a observação de que é frequente que 
os homens deixem de viver nas comunidades quilombolas por volta dos 20 anos 
de idade para trabalhar e morar em outras localidades/cidades. Quando eles re-
tornam para viver nas comunidades, por volta dos 30 anos de idade, muitas vezes 
estão casados com mulheres que nasceram fora das comunidades. Esse compor-
tamento migratório foi denominado por Woortmann (1990) como migração do 
tipo viagem.

Esses estudos revelam que, apesar de no passado muito quilombos 
terem vivido isolados, hoje em dia observam-se movimentos migratórios en-
tre comunidades quilombolas próximas e até mesmo entre não quilombolas. 
Muitas comunidades quilombolas mantêm relações sociais e econômicas com 
proprietários rurais da região e/ou com núcleos urbanos regionais. Ou seja, as 
comunidades não vivem descontextualizadas e têm a produção agrícola como 
fator fundamental de interação com outros grupos, uma vez que os quilombolas 
atuam como pequenos produtores, fornecedores, meeiros ou empregados em 
fazendas da região em que se encontram (Agenda Socioambiental, 2008). Por ou-
tro lado, diversos quilombolas relatam que, devido a pressões socioeconômicas 
e a busca por melhores condições de vida, muitos passam a trabalhar em peque-
nos núcleos urbanos próximos ou até mesmo deixam as comunidades e passam 
a viver em grandes cidades. Entretanto, é comum que muitos desses indivíduos 
retornem para sua comunidade de origem e engajem-se em papéis sociais ou 
de lideranças para auxiliar nos interesses quilombolas. É interessante notar que, 
apesar desses movimentos de integração com os demais grupos regionais/urba-
nos, o cerne das comunidades quilombolas e suas tradições são mantidos, sendo 
possível identificar núcleos familiares que remetem aos fundadores das comuni-
dades, relações de consanguinidade entre seus descendentes e de relações de 
parentesco, mesmo remotas, entre os membros mais antigos das comunidades.

ANCESTRALIDADE GENÉTICA     
 
 A ancestralidade é um termo amplamente utilizado, tendo significado 
cultural, religioso ou político, que impacta diretamente em como as pessoas se 
identificam (MATHIESON & SCALLY, 2020). Neste sentido, definir ancestralidade é 
fundamental para evitar possíveis interpretações equivocadas do termo. Do pon-
to de vista científico, o termo ancestralidade refere-se à origem de um indivíduo 
ou de seus ascendentes (ROYAL et al, 2010; MATHIESON & SCALLY, 2020). A ori-
gem pode ser o local de nascimento de uma pessoa, de seus pais ou, ainda, de 
seus antepassados mais distantes (dezenas ou centenas de gerações no passado). 
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 A história evolutiva das populações humanas modernas se conecta por 
meio de um grupo de ancestrais comuns que viveram no continente africano há 
centena de milhares de anos. Cada população ou grupo populacional que exis-
te nos dias de hoje passou por processos evolutivos distintos de deriva genéti-
ca e seleção natural, o que levou à diferenciação genética entre as populações 
atuais. Hoje é possível verificar no genoma das populações humanas assinaturas 
de eventos demográficos (gargalos e expansões populacionais, migrações, den-
tre outros) e seletivos (resistência a patógenos, resistência a condições ambien-
tais extremas, melhor aproveitamento energético de um dado alimento). Para 
detalhes recomendamos consultar as revisões de Balaresque, Ballereau e Jobling 
(2007); Rosenberg & Kang (2015); Tishkoff (2015). O grau de compartilhamento 
dessas assinaturas genéticas também permite fazer inferências sobre a ancestra-
lidade genética dos indivíduos.

A ancestralidade genética pode ser inferida a partir de diferentes tipos 
de marcadores moleculares, principalmente SNPs (polimorfismos de base única 
- SNPs - do inglês single nucleotide polymorphism), INDELs (inserções ou deleções 
de uma ou mais bases nucleotídicas) e STRs (do inglês short tandem repeats, os 
microssatélites - sequências curtas de nucleotídeos repetidas em tandem que 
variam muito em número entre os indivíduos). Duas abordagens principais são 
utilizadas para inferir a ancestralidade genética: (i) seleção de um conjunto de 
marcadores informativos de ancestralidade (AIMs, do inglês Ancestry Informati-
ve Marker), que são marcadores genéticos cujos alelos apresentam frequências 
significativamente diferentes entre os grupos populacionais continentais; (ii) uso 
de marcadores genômicos em larga escala: centenas de milhares de marcadores 
genéticos espalhados ao longo do genoma que, analisados com métodos estatís-
ticos apropriados, permitem maximizar e revelar padrões de diferenças genéticas 
entre os grandes grupos continentais ou até mesmo entre regiões subcontinen-
tais.

Os marcadores genéticos podem estar localizados nos cromossomos au-
tossômicos, definidos como os cromossomos que não sejam os sexuais e que te-
nham herança biparental, ou seja, um é herdado do lado materno e o outro, do 
lado paterno. Na espécie humana, os cromossomos sexuais são denominados X e 
Y, sendo que o Y tem herança uniparental, isso é sempre herdado de um dos pais, 
no caso com origem paterna. Podem estar também localizados no DNA mitocon-
drial, que apresenta herança uniparental materna. 

Royal e col. (2010) enfatizam a importância de deixar clara qual escala 
geográfica a que a ancestralidade genética estimada se refere e qual o grau de 
parentesco entre os indivíduos envolvidos nas análises. Segundo os autores, a 
ancestralidade inferida a partir de dados genéticos pode ser definida em esca-
la continental, biogeográfica ou subcontinental, ou ainda pode se referir a uma 
linhagem genética ou histórica de uma família. A ancestralidade continental se 
refere à atribuição de origem ancestral aos cinco maiores grupos parentais po-
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pulacionais espalhados pelos cinco continentes (África, Europa, Ásia, Oceania e 
América). Ancestralidade biogeográfica ou subcontinental configura a origem do 
indivíduo associada a uma dada localidade geográfica (região subcontinental, um 
país ou mesmo regiões dentro de um país). Por fim, a ancestralidade familiar pode 
se referir a uma linhagem ou uma história de família na qual a narrativa da relação 
entre os indivíduos e suas linhagens de descendentes e/ou ancestrais maternos e 
paternos são representados por meio de genealogias. 

Ao longo dos anos diversos estudos foram realizados com o intuito de 
caracterizar a ancestralidade genética continental das comunidades quilombo-
las (BORTOLINI et al, 1999; ABE-SANDES et al, 2004; RIBEIRO-DOS-SANTOS et al, 
2002; SOUZA & CUPI, 2005; SILVA et al, 2006; CARVALHO et al, 2008). Apesar do 
esperado vínculo quilombola com a ancestralidade africana, a heterogeneidade 
na origem dos quilombos, discutida anteriormente, levanta a questão se a pro-
porção de ancestralidade genética africana é similar ou distinta entre comunida-
des com diferentes histórias e de diferentes regiões geográficas do país.

Para traçarmos uma linha de comparação, apresentamos a seguir parte 
dos resultados dos nossos grupos para os quais há dados sobre marcadores ge-
néticos uni e biparentais (Tabela 02). Apesar dos marcadores empregados não 
serem os mesmos, as estimativas apresentadas são aproximações que vem sendo 
confirmadas, ao longo dos anos, com a utilização de diferentes conjuntos de mar-
cadores. Análises de ancestralidade genética com base em marcadores autossô-
micos do tipo INDEL revelaram que a comunidade de Kalunga, no Centro-Oeste, 
apresenta maior proporção do componente genético africano (67,3%); Mocambo, 
no Nordeste, a maior proporção do componente europeu (44,9%); e as comunida-
des quilombolas do Vale do Ribeira, no Sudeste, apresentam a maior contribuição 
do componente indígena americano (21,3%) em comparação com as demais. 

Os resultados com marcadores autossômicos confirmam a hipótese de 
que as proporções de ancestralidade genética variam entre as comunidades e as 
regiões geográficas brasileiras. Gontijo e col. (2018) discutem que há uma corre-
lação entre o nível de isolamento dos quilombos e o grau de miscigenação. Neste 
sentido, Kalunga, como uma das populações quilombolas mais isoladas, apresen-
ta maior proporção do componente genético africano. Mocambo, por sua vez, 
tem uma taxa de migração maior que Rio das Rãs (AMORIM et al, 2011) e está 
localizada ao lado de uma reserva indígena, justificando o maior componente 
indígena americano em relação a Rio das Rãs. Outro aspecto que deve ser con-
siderado é que muitos quilombos foram formados por escravos fugidos que já 
haviam nascido no Brasil. Neste sentido, de acordo com relatos históricos, muitos 
deles eram filhos dos fazendeiros de origem europeia. Ou seja, os processos de 
miscigenação iniciaram ainda antes da formação dos quilombos.

Corroborando esse argumento, as análises baseadas em marcadores 
uniparentais apresentam um padrão muito marcante: em todas as comunida-
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des é observada elevada proporção de ancestralidade europeia do cromossomo 
Y, quando comparada às estimativas baseadas nos autossomos (Tabela 02), en-
quanto o componente europeu é praticamente inexistente ou ocorre em baixa 
frequência (1,5%) na análise do DNA mitocondrial. Esses dados indicam uma con-
tribuição europeia oriunda quase que exclusivamente de homens e uma contri-
buição quase nula de mulheres de origem europeia na constituição genética dos 
quilombos.

Tabela 02 – Proporção (em %) dos componentes de ancestralidade (africano, europeu e indígena 
americano) inferido a partir de marcadores autossômicos, no cromossomo Y e no DNA mitocondrial.

 

Africano Europeu Indígena 
Americano Referências

Autossomos

Kalunga 66,3 27,0 6,7 Gontijo et al., 2019

Mocambo 42,6 44,9 12,5 Gontijo et al., 2018

Rio das Rãs 60,6 30,8 8,6 Pedrosa, 2006

Vale do Ribeira 38,7 39,0 21,3 Kimura et al., 2013

Cromossomo Y

Kalunga 44,8 52,6 2,6 Ribeiro et al., 2010

Mocambo 22,8 45,4 4,5 Ribeiro et al., 2010

Rio das Rãs 36,8 47,6 10,5 Ribeiro et al., 2010

Vale do Ribeira 32,9 60,9 6,2 Kimura et al., 2017

DNA mitocondrial

Kalunga 86,7 - 13,3 Ferreira, 2006

Mocambo 78,6 - 21,4 Ferreira, 2006

Rio das Rãs 86,0 - 14,0 Ferreira, 2006

Vale do Ribeira 49,2 1,5 49,3 Rincon, 2009

  
Essas informações revelam muito sobre a dinâmica de formação das po-

pulações quilombolas. Historicamente, sabe-se que a maioria dos quilombos foi 
formada entre os séculos XVI e XVIII (GOMES, 2019). Nesta época vieram para o 
Brasil homens europeus que tiveram filhos com mulheres africanas escravizadas 
e, mais tarde, parte desses filhos devem ter integrado grupos fundadores de qui-
lombos. Para investigar mais a fundo essa questão, Kimura e col. (2017) usaram 
dados genealógicos e marcadores moleculares no cromossomo Y para identificar 
a ancestralidade genética dos principais fundadores das comunidades do Vale do 
Ribeira. O estudo buscou avaliar a ancestralidade do cromossomo Y dos descen-
dentes dos homens fundadores dessas populações e permitiu identificar cinco 
fundadores principais, que viveram entre cinco e sete gerações atrás. Dentre os 
fundadores, foi inferido que dois apresentaram cromossomo Y de origem afri-
cana e três, de origem europeia. Em contrapartida, reduzida contribuição global 
indígena foi observada considerando o cromossomo Y nessas populações. Já a 
análise da origem do DNA mitocondrial revelou estimativa elevada de ancestrali-
dade indígena americana. No Vale do Ribeira é comum o relato de que mulheres 
indígenas eram “pegas no laço” e passavam a integrar as comunidades quilombo-
las. Essa prática de casamentos direcionais, normalmente imposta, que ocorreu 
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principalmente durante o processo de formação da população brasileira explica 
as contribuições assimétricas dos componentes de ancestralidade observadas 
atualmente nas comunidades quilombolas. Resultados muito similares foram ob-
servados para as comunidades do nordeste e centro-oeste, assim como os mes-
mos relatos de incorporação de mulheres indígenas “pegas no cachorro” ou “no 
laço”, descritas por membros das comunidades. Aparentemente as comunidades 
quilombolas tradicionais foram fundadas principalmente por homens (FERREIRA, 
2006; RIBEIRO et al, 2010). 

Por fim, também é importante salientar que as comunidades quilombo-
las analisadas apresentam um perfil de ancestralidade genética muito diferente 
daquelas estimadas para as outras populações das mesmas regiões geográficas 
a que elas pertencem. Segundo Manta e col. (2013), no Centro-Oeste foram es-
timadas 26% de ancestralidade genética africana, 58% europeia e 16% indíge-
na americana; no Nordeste temos 28% africana, 56% europeia e 16% indígena 
americana e no Sudeste do Brasil há 27% africana, 61% europeia e 12% indígena 
americana. Esses dados revelam que apesar de haver miscigenação com outros 
componentes de ancestralidade (europeu e indígena americano), as comunida-
des quilombolas apresentam maior proporção do componente africano quando 
comparadas à região geográfica brasileira em que se localizam.

 Esses estudos indicam que a análise de ancestralidade genética pode ser 
uma importante aliada para revelar aspectos históricos da dinâmica e da forma-
ção das populações. Para tanto, é essencial que haja um trabalho integrativo entre 
os pesquisadores, as comunidades e as lideranças quilombolas. Nossa experiência 
tem mostrado que, ao mesmo tempo em que os dados genéticos corroboram as 
histórias ainda vivas na memória das comunidades, eles também revelam even-
tos do passado sem registro oral ou escrito. Além disso, ouvir os relatos quilombo-
las sobre suas origens e os princípios que regeram a formação os quilombos são 
fundamentais para a interpretação dos dados genéticos.

 

SAÚDE E EPIDEMIOLOGIA

Segundo a Organização Mundial da Saúde (2008), o termo saúde é defini-
do como “ um estado de completo bem-estar físico, mental e social e não apenas a 
ausência de doenças ou enfermidade”. Freitas e col. (2011) trazem a reflexão de que 
a saúde está relacionada à conjuntura social, econômica, política e cultural e, por-
tanto, pode variar de acordo com a época, o local e a classe social. Neste contexto, 
o Ministério da Saúde elaborou um plano que está dentro da Agenda Nacional de 
Prioridades de Pesquisa em Saúde (Organização Mundial da Saúde, 2008) e entre as 
metas estão: a investigação da situação de saúde das populações auto classificadas 
negras vivendo em remanescentes dos antigos quilombos; a obtenção de informa-
ção estatística do quesito cor e de outras variáveis importantes para o monitora-
mento da equidade em saúde; a análise epidemiológica da morbimortalidade por 
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doenças genéticas e por doenças agravadas pelas condições de vida; a revisão siste-
mática sobre saúde da população negra, doenças, agravos e condições da popula-
ção negra; hemoglobinopatias, hipertensão, diabetes mellitus e seus agravos. Deste 
modo, o estudo das populações quilombolas propicia a compreensão de como seu 
modo de vida e origens influenciam nas suas condições de vida e saúde (BARATA et 
al, 2007; PAIVA, 2017; FRANCHI et al, 2018). 

Na maior parte das comunidades quilombolas observa-se falta de sanea-
mento básico, e restrição ou falta de acesso aos serviços públicos de saúde e edu-
cação, acarretando numa condição de vulnerabilidade social e agravos à saúde 
(FREITAS et al, 2011; PAIVA, 2017; FRANCHI et al, 2018; CARDOSO et al, 2018). A 
Fundação Nacional de Saúde (FUNASA), vinculada ao Ministério da Saúde do go-
verno brasileiro, tem estimulado estudos concernentes ao cuidado com a saúde 
das comunidades quilombolas, principalmente programas de prevenção. Entre 
as políticas, destaca-se a Política Nacional de Saúde Integral da População Negra, 
instituída pela Portaria nº 992, de 13 de maio de 2009.

Nesta perspectiva, os estudos epidemiológicos têm sido um importante 
instrumento para o mapeamento das principais enfermidades que acometem as 
populações quilombolas. Esses estudos revelam uma alta taxa de doenças infec-
ciosas, mortalidade infantil e desvios nutricionais, bem como uma alta prevalên-
cia de doenças crônico-degenerativas como hipertensão, obesidade e diabetes 
(ver revisão em CARDOSO et al, 2018). O Brasil atravessa na atualidade um perío-
do de transição epidemiológica, com destaque para a modificação dos padrões 
de saúde e doença que interagem com fatores demográficos, econômicos, so-
ciais, culturais e ambientais (SZWARCWALD et al, 2010), e não seria diferente nas 
comunidades quilombolas (KIMURA et al, 2012; BEZERRA et al, 2013; SOARES & 
BARRETO, 2014; PAIVA, 2017).

Esse processo de transição epidemiológica, em que doenças crônicas não 
transmissíveis (como é o caso da hipertensão e diabetes) ganham expressivida-
de em relação às doenças transmissíveis (doenças infecciosas), está diretamente 
relacionado a mudanças demográficas (aumento dos tamanhos populacionais) e 
nutricionais de cada comunidade. Com base em relatos obtidos durante as entre-
vistas com as comunidades do Vale do Ribeira, é possível observar a introdução 
recente (nos últimos 30 anos) de alimentos industrializados ricos em sódio, açúcar 
e gordura na dieta. Parte dessa transição está relacionada à maior interação com 
as populações urbanas e, em parte, às restrições à caça, pesca e roças na região 
do Vale do Ribeira. Como consequência, observa-se a adoção de alimentação se-
melhante à das populações urbanas de baixa renda (KIMURA, 2010). Atrelado ao 
componente ambiental, também existe a predisposição genética associada à ori-
gem geográfica dos indivíduos, sendo reconhecido que populações afrodescen-
dentes têm frequência mais elevada dos alelos que causam a doença falciforme e 
são mais susceptíveis a doenças de caráter multifatorial como a hipertensão.
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Ressalta-se que a ancestralidade genética nas pesquisas em saúde está 
entre os temas mais debatidos, principalmente quando o assunto são as popu-
lações miscigenadas. Porém, grande parte dos estudos que buscam investigar a 
influência da ancestralidade genética na saúde foram ou são conduzidos em po-
pulações norte-americanas e têm mostrado maior prevalência de doenças cardio-
vasculares em indivíduos afrodescendentes quando comparados a descendentes 
de europeus (ZHU et al, 2011; SCHUSTER et al, 2012; SHETTY et al, 2012; QI et al, 
2013; SALFATI et al, 2015; KLIMENTIDIS et al, 2016). De fato, a maior susceptibili-
dade a uma doença com influência genética, como é o caso da hipertensão e ou-
tras doenças cardiovasculares, é explicada pelo compartilhamento de regiões do 
genoma e, consequentemente, a ancestralidade geográfica comum pode aumen-
tar a probabilidade desse compartilhamento. Já a influência ambiental sobre o 
risco de ocorrer uma doença decorre do compartilhamento de práticas culturais, 
do nível de estresse, da escolaridade e do acesso a serviços de saúde (DRESSLER 
et al, 2008; KUZAWA & SWEET, 2009; ALBUQUERQUE et al, 2015).

A seguir, apresentaremos de que modo doenças como a doença falcifor-
me e a hipertensão foram avaliadas pelos nossos grupos de pesquisa em diferen-
tes comunidades quilombolas do Brasil. 

ANEMIA FALCIFORME

A anemia falciforme ou doença falciforme é uma doença hereditária de 
origem Africana. Ela é caracterizada por uma alteração nucleotídica, uma substi-
tuição de bases, no códon 6 do gene HBB (c.20A>T; p.Glu7Val; rs334), que codifica 
a globina beta. A globina beta é um dos dois tipos de molécula que compõem 
a hemoglobina, uma proteína presente no interior das hemácias (glóbulos ver-
melhos) e que tem como principal função o transporte de oxigênio no sangue. 
A hemoglobina é formada por quatro subunidades, sendo duas de globina alfa 
e duas de globina beta. Essa mutação na globina beta (HBB*S) provoca uma al-
teração estrutural da molécula que, em condições de baixo oxigênio, pode levar 
a uma polimerização das globinas com a falcização das hemácias, ou seja, a he-
mácia adquire um formato de foice. Nesta situação, a hemácia se torna menos 
flexível, o que leva à vaso-oclusão e episódios de dor e lesão em vários órgãos. As 
manifestações clínicas são heterogêneas, variando desde casos mais graves, nos 
quais o paciente está sujeito a inúmeras complicações e internações hospitalares, 
a outros com evolução mais benigna e, em alguns casos, assintomáticos (revisão 
em SARAF et al, 2014).

A presença em homozigose do alelo mutado da beta globina (HBB*S/
HBB*S, situação em que a pessoa carrega dois alelos igualmente mutados) resulta 
na anemia falciforme. Já a sua presença em heterozigose (HBB*A/HBB*S, situação 
em que a pessoa carrega um alelo mutado e o outro não) resulta no traço falcêmi-
co, o qual não acarreta manifestações clínicas evidentes; porém, quem apresenta 
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o traço tem a probabilidade de transmitir o alelo mutado à metade de seus des-
cendentes (BAIN et al, 2020). Se tiver filho(a) com outro indivíduo com o traço, a 
probabilidade de nascer uma criança com o genótipo HBB*S/HBB*S, com a doen-
ça falciforme, é de 25%.

A mutação HBB*S não é a única que ocorre no gene da globina beta. Outra 
mutação comum em populações de origem africana é o chamado alelo HBB*C, 
que se caracteriza por uma troca de nucleotídeo no mesmo códon da mutação 
HBB*S, que gera uma substituição diferente de aminoácido (c.19G>A; p.Glu7Lys; 
rs33930165). A HBB*C também provoca mudanças estruturais na conformação da 
hemoglobina, reduzindo a solubilidade das hemácias e levando à formação de 
cristais que causam um quadro clínico de anemia hemolítica moderada. A mani-
festação clínica ocorre apenas em homozigose (HBB*C/HBB*C), sendo os indiví-
duos heterozigotos (HBB*A/HBB*C) assintomáticos (CHARACHE et al, 1967). Con-
tudo, a combinação de HBB*C com HBB*S num mesmo indivíduo (HBB*C/HBB*S) 
causa anemia hemolítica crônica, menos severa que a doença falciforme, mas que 
pode apresentar complicações e requer cuidados ao paciente (BAIN et al, 2020).

A anemia falciforme é a hemoglobinopatia mais comumente herdada. 
Estima-se que no mundo existam mais de 13 milhões de pessoas afetadas (PIEL 
et al, 2017); no Brasil, estima-se que entre 25.000 e 30.000 pessoas tenham ane-
mia falciforme e cerca de 7 milhões tenham o traço falcêmico. Cerca de 1 a cada 
3500 nascidos por ano terão a doença no país e essa prevalência elevada coloca 
a doença falciforme como a doença hereditária monogênica mais frequente do 
Brasil (CANÇADO e JESUS, 2007).

Diversos estudos mostraram que as mutações causadoras da doença fal-
ciforme (HBB*S) e anemia hemolítica (HBB*C) têm sua origem no continente afri-
cano (KAN & DOZY, 1980; SHRINER & ROTIMI, 2018). No entanto, apesar de essas 
doenças terem características graves e levarem muitos indivíduos à morte antes 
da idade reprodutiva, a frequência dos alelos mutados é expressiva no continente 
africano (HBB*S - 12.1%; HBB*C - 0.7%; 1000 Genome Project Phase III), em espe-
cial nas regiões endêmicas da malária. A hipótese mais difundida para explicar 
essa frequência elevada é a de que o agente causador da malária (Plasmodium 
falciparum) não é capaz de infectar hemácias com baixas concentrações de oxigê-
nio e alterações estruturais (ARCHER et al, 2018). Deste modo, os indivíduos hete-
rozigotos apresentam uma vantagem seletiva ao não apresentarem as complica-
ções clínicas, nem serem infectados (ou serem, mas em menor intensidade) pelo 
Plasmodium falciparum. Por isso, os alelos HBB*S e HBB*C da globina beta não são 
eliminados das populações e mantêm-se numa frequência maior que a esperada 
para alelos causadores de doenças (HALDANE et al, 1949; PIEL et al, 2010).

 Considerando a frequência dos alelos mutados da globina beta (HBB*S e 
HBB*C) nas populações africanas, é esperado que populações afrodescendentes, 
em especial as populações quilombolas, também apresentem indivíduos com 
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anemia falciforme, hemolítica ou com o traço falcêmico. Mapear a frequência em 
que essas doenças ocorrem é um passo importante para o planejamento e o de-
senvolvimento de políticas de saúde pública voltadas para as comunidades qui-
lombolas. 

Para compreender como os alelos HBB*S e HBB*C estão distribuídos em 
populações afrodescendentes no Brasil, a equipe da UnB desenvolveu um estudo 
concatenando dados por ela obtidos (11 comunidades quilombolas) com dados 
da literatura (15 comunidades quilombolas), totalizando a avaliação de 2.601 in-
divíduos de quilombos localizados nas cinco regiões geográficas brasileiras (OLI-
VEIRA et al, 2002). O estudo mostra que o alelo HBB*S está presente em todas as 
comunidades quilombolas analisadas, tendo a frequência média de 3,7% (3,6% 
no Norte, 4,1% Nordeste, 1,3% Centro Oeste, 3,7% Sudeste e 0,5% no Sul). Tam-
bém foi possível constatar que o alelo HBB*C é menos frequente (0,9%) e não foi 
observado na amostra do Sudeste (1,3% no Norte, 0,9% no Nordeste, 0,7% no 
Centro-Oeste, 0% no Sudeste e 1,2% no Sul).

Nos estudos realizados pelo grupo de pesquisadores da USP foi avaliada 
a ocorrência das mutações HBB*S e HBB*C em cerca de 1.100 indivíduos de 12 
comunidades do Vale do Ribeira no estado de São Paulo (Abobral Margem Direita, 
Abobral Margem Esquerda, Galvão, São Pedro, Pedro Cubas, Pilões, Maria Rosa, 
André Lopes, Nhunguara, Sapatu, Ivaporanduva e Poça) (DE MELLO-AURICCHIO 
et al, 2007; MINGRONI-NETTO et al, 2009). A frequência alélica média observa-
da para o alelo HBB*S foi de 4,28%. Os estudos também reportaram a frequência 
média de indivíduos com o traço falcêmico em 8,0% (HBB*A/HBB*S), porém a fre-
quência é variável entre as comunidades (sendo nula em Pilões e Maria Rosa até 
17,6% em Poça). As únicas comunidades que apresentaram indivíduos com ane-
mia falciforme foram Abobral Margem Esquerda (1,3%) e Abobral Margem Direita 
(1,9%). A frequência alélica média do HBB*C foi de 0,18%, sendo que o alelo foi 
observado apenas em heterozigose (0,3% Ivaporanduva e 2% em Pilões) (MIN-
GRONI-NETTO et al, 2009). 

As diferenças nas frequências alélicas entre as comunidades quilombolas 
refletem aspectos importantes da história demográfica dessas populações: (i) as 
populações foram fundadas por grupos pequenos de indivíduos cujas frequên-
cias dos alelos mutados da globina beta eram variáveis; (ii) o pequeno tamanho 
populacional fez com que, pela ação do acaso (deriva genética), as frequências te-
nham sofrido maior oscilação, causando aumento ou diminuição das frequências 
alélicas; (iii) a presença do HBB*C nas comunidades reforça a contribuição de an-
cestrais oriundo da região oeste da África, uma vez que esse alelo é praticamente 
inexistente em populações do leste da África.

Caracterizar a distribuição dos indivíduos com doença falciforme e com 
traço falcêmico tem impacto direto em ações de políticas públicas. Por isso, é fun-
damental prestar esclarecimentos à comunidade sobre a doença falciforme e a 
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anemia hemolítica, além de conscientizar os casais, em que ambos possuem o 
traço de que a chance de gerarem uma criança com a doença é de 25%, o que re-
quer uma atenção especial tanto o ponto de vista do planejamento familiar como 
da saúde dos recém-nascidos.

HIPERTENSÃO

 Hipertensão é caracterizada pela elevação da pressão arterial de forma 
crônica e com caráter patológico. Um indivíduo é diagnosticado com hipertensão 
arterial quando os valores das pressões máxima (sistólica) e mínima (diastólica) 
são iguais ou maiores que 140/90 mmHg (14 por 9). A hipertensão é também 
chamada de “assassina silenciosa”, já que em boa parte dos casos não acarreta sin-
tomas visíveis. Segundo a Organização Mundial da Saúde (OMS), ela é o principal 
fator de risco para doenças cardíacas, vasculares, cerebrais e renais, representan-
do a maior causa de mortes prematuras no mundo todo. 

Ainda de acordo com a OMS, mais de um bilhão de pessoas são hiperten-
sas e dois terços delas vivem em países menos desenvolvidos. No Brasil, estima-se 
que 36 milhões (32,5%) de adultos sofram com o distúrbio (MALACHIAS et al, 
2016), mas esse número possivelmente está subestimado, uma vez que a maior 
parte dos dados disponíveis advém de estudos com abordagem local ou de in-
quéritos populacionais que utilizam questionários para a obtenção de informa-
ções autorreferidas, não havendo aferição da pressão (MALTA et al, 2018). 

Diversos estudos têm demonstrado que as populações afrodescendentes 
apresentam maior prevalência de hipertensão do que outros grupos populacio-
nais (CAULFIELD et al, 1995; COOPER & ROTIMI, 1997; CHOBANIAN et al, 2003; 
revisão em AGYEMANG & BHOPAL, 2003; SWIFT & MACGREGOR, 2004; YOUNG 
et al, 2005; CAMPBELL & TISHKOFF, 2008; FRANCESCHINI et al, 2014). Apesar de 
não haver uma estatística robusta especificamente em relação às comunidades 
quilombolas, o cenário que observamos não é muito diferente nas nossas pesqui-
sas. A prevalência de hipertensão é via de regra elevada, o que se torna mais evi-
dente quando comparamos esses dados com as prevalências nos estados onde 
as comunidades estão inseridas. Para efeito de comparação, utilizamos dados do 
estudo transversal de Malta e col. (2018) que avaliou as informações da Pesquisa 
Nacional de Saúde de 2013, com uma amostragem de 60.202 pessoas. As preva-
lências de hipertensão foram estimadas de acordo com três critérios diagnósticos: 
(i) pressão alta autorreferida, (ii) aferida por instrumento e (iii) aferida por instru-
mento e/ou quando se fazia uso de medicamento anti-hipertensivo.  

Nas comunidades quilombolas do Vale do Ribeira foram classificados 
como hipertensos os participantes que apresentaram a média aritmética de duas 
medidas de pressão igual ou superior a 140/90mmHg e/ou que faziam uso de 
medicamento anti-hipertensivo regularmente (KIMURA, 2010). Foi encontrada 
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uma elevada prevalência de hipertensos de 41,0% (KIMURA et al, 2012), enquan-
to o estado de São Paulo, pelo mesmo critério diagnóstico (aferição da pressão 
por instrumento e/ou uso de medicamento anti-hipertensivo), apresentou pre-
valência de 34,8%. No entanto, deve ser comentado que o levantamento não foi 
realizado por amostragem epidemiológica e sim por adesão, o que pode acarretar 
imprecisão nas estimativas.

Para as comunidades de Cocalinho, Pé do Morro e Kalunga, a classificação 
dos hipertensos seguiu praticamente os mesmos critérios utilizados para as po-
pulações de São Paulo, exceto que a média foi calculada a partir de três aferições. 
Foram observadas prevalências de 37,7% e 50,1% para as comunidades de Coca-
linho e Pé do Morro, respectivamente (PAIVA, 2017), estimativas muito elevadas 
quando comparadas às do estado de Tocantins (25,7%). Em Kalunga foi observa-
da uma prevalência de 30,2% para hipertensão arterial (PAIVA, 2017), valor muito 
semelhante à estimativa obtida para o estado de Goiás (30,9%).

Embora não disponhamos de dados individualizados a respeito da pres-
são arterial na população de Mocambo, um estudo realizado com comunidades 
quilombolas de Sergipe, incluindo Mocambo (SANTOS et al., 2019), encontrou 
uma prevalência de hipertensão (26,0%) maior do que a estimativa do estado 
(22,7%), comparando-as pelo mesmo critério diagnóstico (aferição das medidas 
de pressão por instrumento). Também não dispomos de dados epidemiológicos 
das comunidades de Rio das Rãs e Sacutiaba, mas um estudo realizado em outros 
quilombos da Bahia revelou que 52% dos participantes da pesquisa apresenta-
vam a condição (BEZERRA et al, 2013), enquanto o estado apresentou uma preva-
lência de 30,3%, considerando aferição da pressão por instrumento e/ou uso de 
medicamento anti-hipertensivo como critério diagnóstico.  

A partir da análise de parâmetros socioeconômicos, antropométricos e 
bioquímicos, o grupo de pesquisadores da UnB encontrou alterações significati-
vas no perfil epidemiológico nas comunidades estudadas (Pé do Morro, Cocalinho 
e Kalunga), com elevadas prevalências de fatores de risco cardiometabólicos (por 
exemplo, alterações no perfil lipídico e a obesidade), especialmente nas comu-
nidades urbana e rural não-isolada - Pé do Morro e Cocalinho, respectivamente 
(PAIVA, 2017). Esse quadro é muito similar ao encontrado em estudos realizados 
com outras comunidades quilombolas e populações ribeirinhas, indígenas bra-
sileiras, rurais não tradicionais e também populações africanas vivendo na pró-
pria África (PIPERATA et al, 2011; SILVA et al, 2016; SOARES et al, 2015; ALMEIDA 
et al, 2016, FELISBINO-MENDES et al, 2014; PENA et al, 2016, OKOP et al, 2014; 
CHOUKEM et al, 2017). Tal cenário indica um processo de transição nutricional e 
epidemiológica, caracterizado por mudanças socioeconômicas e demográficas, 
rápida alteração nos padrões dietéticos e de atividade física, bem como o aumen-
to da prevalência de doenças crônicas não transmissíveis. Porém, os ambientes 
nos quais estão inseridas essas comunidades são diferentes e possivelmente con-
dicionam pressões de caráter médico-epidemiológico também diferenciados.
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 A pressão arterial é uma característica classificada pelos geneticistas 
como um distúrbio de herança complexa, pois é definida a partir da atividade 
ou inatividade de múltiplos alelos de inúmeros diretamente relacionada com o 
meio ambiente. A hipertensão é uma condição que tem como causa uma série de 
fatores, tais como idade, sexo, ingestão crônica de bebidas alcoólicas, o excesso 
de peso, o sedentarismo, a ingestão excessiva de sal, e até influência de fatores 
socioeconômicos, como a escolaridade (MALACHIAS et al, 2016).

A herdabilidade é um índice que expressa o quanto a variação de uma 
determinada característica pode ser atribuída aos efeitos das variantes genéticas. 
Estudos que estimaram a herdabilidade da pressão arterial sistólica e diastólica su-
gerem que 34-67% da variação dessas características podem ser atribuídas a fatores 
genéticos (KOKUBO et al, 2019); assim, podemos dizer que a pressão arterial é uma 
característica hereditária. Nas comunidades remanescentes de quilombos do Vale 
do Ribeira obtivemos estimativas de herdabilidade consistentes com esse cenário 
- 36,1% para a pressão arterial sistólica e 42,9% para a pressão arterial diastólica 
(KIMURA, 2010), o que nos motivou a investigar as bases genéticas da hipertensão 
nessas populações.   

No entanto, mesmo observando que a variação da pressão arterial e o risco 
de desenvolver hipertensão são modulados por fatores genéticos, investigá-los não 
é tão trivial. O imenso número de trabalhos publicados com diferentes estratégias 
de estudo tem mostrado associações de centenas de variantes genéticas com a hi-
pertensão, mas com resultados controversos entre as diferentes populações, reve-
lando a complexidade da arquitetura genética por trás da variação da pressão arte-
rial. Os estudos com as populações do Vale do Ribeira, até o momento, mostraram 
resultados modestos de associação entre determinadas variantes genéticas com a 
hipertensão (KIMURA et al, 2012), impulsionando o grupo a continuar a busca pela 
“herdabilidade perdida” do fenótipo, agora com novas estratégias de investigação.

      Seria essa exaustiva busca justificada? Pensando que temos tomado um rumo 
praticamente irreversível no que diz respeito à busca da medicina de precisão, 
torna-se cada vez mais compreensível a necessidade de conhecer mais a respeito 
dos nossos genes e como estes atuam no delicado equilíbrio da nossa fisiologia. 
Ainda, se considerarmos que a hipertensão representa um dos mais importantes 
problemas de saúde pública no mundo e que apresenta discrepâncias relevantes 
em relação às suas prevalências e as possíveis causas entre os diferentes grupos 
populacionais, acometendo especialmente populações vulneráveis e muitas ve-
zes sem acesso a tratamento adequado, essa busca se torna mais do que justifi-
cada. A compreensão dos fatores genéticos por trás do desenvolvimento dessa 
patologia pode vir ajudar, em futuro próximo, os clínicos a efetuarem a escolha 
dos medicamentos mais adequados para cada tipo de população ou mesmo de 
indivíduo. A médio prazo, esse conhecimento, com certeza, também vai contri-
buir para o desenvolvimento de novos tipos de tratamentos ou fármacos, mais 
adequados às populações afrodescendentes.
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CONSIDERAÇÕES FINAIS

 Ao longo dos últimos 20 anos, os grupos de pesquisa dos laboratórios de 
Genética Humana da UnB e USP realizaram diversos estudos com comunidades 
quilombolas das regiões Centro-Oeste, Nordeste e Sudeste do Brasil. Apesar de os 
dois grupos de pesquisa trabalharem de modo independente, tem sido buscada 
uma maior integração entre os resultados das pesquisas, para assim se obter uma 
visão mais ampla e menos regional sobre as comunidades quilombolas do país.

 Nossos estudos revelam a heterogeneidade entre as comunidades qui-
lombolas quanto a grau de isolamento/integração, padrões de miscigenação e 
proporção dos componentes de ancestralidade genética. Contudo, também mos-
tram um padrão de formação comum às comunidades com contribuição maior 
de homens de origem europeia e de mulheres de origem africana e indígenas 
americanas.

 As características específicas das populações quilombolas (pequenos ta-
manhos populacionais, padrões de migração e endogamia, alta contribuição do 
componente ancestral africano) atrelados à maior vulnerabilidade social a que 
estão sujeitas (falta de saneamento básico, acesso a saúde e educação), requerem 
atenção especial para questões de saúde pública inerentes a esses grupos. Nossos 
estudos mostram a ocorrência de anemia falciforme e anemia hemolítica (e dos 
traços) em todas as comunidades avaliadas em frequência mais elevada que a 
média da população brasileira. O único tratamento com resultados a longo prazo 
disponível neste momento consiste no transplante de medula óssea. Desde 2015 
o Sistema Único de Saúde (SUS) oferece esse procedimento. Contudo, vários fato-
res clínicos, em conjunto com a chance de encontrar um doador compatível, fa-
zem com que apenas uma pequena parcela dos indivíduos afetados tenha acesso 
a esse procedimento. Por isso, a identificação de indivíduos com anemia falcifor-
me e com o traço falcêmico, assim como a conscientização das comunidades por 
meio de palestras sobre o quadro clínico da doença, a necessidade da busca por 
auxílio médico durante as crises e as chances de nascerem crianças com a doença 
são de extrema relevância. Em 2001 a triagem para anemia falciforme em crianças 
recém-nascidas (teste do pezinho) tornou-se obrigatório a partir de uma portaria 
do Ministério da Saúde (Portaria n.  882; 6 de junho de 2001), porém essa ainda 
não é uma realidade nos remanescentes de quilombo.

           No que diz respeito à hipertensão, a ancestralidade africana tem sido apon-
tada como um fator que influencia a sua ocorrência, a probabilidade de diagnós-
tico, o prognóstico e o tratamento. No entanto, grande parte desse conhecimento 
é resultado de estudos realizados em populações não-miscigenadas. Nossos estu-
dos com populações quilombolas, que têm ancestralidade complexa, mostraram 
heterogeneidade na prevalência de hipertensão, ainda que sempre em média 
mais elevada que as observadas em outras populações brasileiras. Seria esperado 
que um estilo de vida rural tradicional contribuísse para uma menor prevalência 
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de doenças cardiovasculares quando comparado ao estilo de vida mais urbaniza-
do. Porém, nos quilombos a transição demográfica entre esses dois estilos de vida 
e a consequente transição epidemiológica deve estar modificando a incidência 
dessas condições. Por este motivo, estudos sobre populações tradicionais, como 
as comunidades quilombolas, que se encontram em diferentes estágios dessa 
transição, geram informação particularmente relevante para cada população em 
estudo, mas também conhecimento geral sobre a etiologia de condições que 
acometem diferentes grupos populacionais. 

Os resultados das pesquisas desenvolvidas pelos dois grupos convergem 
em demonstrar a heterogeneidade genética e epidemiológica, tanto em relação a 
doenças genéticas monogênicas (anemia falciforme), como às complexas (como 
a hipertensão) em diferentes comunidades quilombolas brasileiras. A compara-
ção dos resultados obtidos pelos nossos grupos de pesquisa atrelados à descrição 
do cenário antropológicos, socioeconômico e cultural, está também permitindo 
identificar a contribuição de fatores não-genéticos no desenvolvimento da hiper-
tensão. Por último, a carência de acesso dessas comunidades a serviços de saúde, 
incluindo os de saúde básico e mesmo ao teste do pezinho, torna os estudos ain-
da mais necessários considerando que podemos chamar a atenção para a situa-
ção das comunidades tradicionais. 

 Esperamos que este estudo possa chamar a atenção para a necessidade 
de diferentes grupos de pesquisa realizarem pesquisas multi e transdisciplinares 
com comunidades tradicionais, como os quilombos. Pesquisas integradas são 
fundamentais para melhorar a comunicação entre cientistas das áreas biológicas 
e antropológicas, além de auxiliar na construção de panoramas que permitem 
formular políticas públicas e de saúde direcionadas às comunidades quilombolas.
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