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São os chimpanzés 99,4% idênticos 
aos seres humanos?

Dr. Timothy G. Standish, do Geoscience Research Institute

RESUMO
Existem muitas estatísticas que apa-

rentemente indicam precisão na seme-
lhança entre os genomas do ser huma-
no e do chimpanzé. Embora um exame 
precipitado dos chimpanzés e dos seres 
humanos conduza de maneira razoável 
à expectativa de que os seus DNAs de-
veriam ter certa semelhança entre si e 
de que eles seriam mais semelhantes 
entre si do que poderiam ser ao de ou-
tros organismos, freqüentemente essas 
semelhanças são exageradas e carecem 
da precisão que usualmente se supõe. 
Em parte, isso é uma conseqüência das 
técnicas utilizadas para comparar as se-
qüências, as quais proporcionam de fato 
números exatos, mas que não apontam 
necessariamente para a diferença ou a 
semelhança entre as seqüências. Outro 
fator é a maneira pela qual se podem dis-
por os dados - antes da análise ou como 
parte do processo da análise. Em última 
instância, as semelhanças do DNA se as-
semelham filosoficamente às semelhan-
ças morfológicas e a sua interpretação 

depende em grande parte da estrutura 
conceitual filosófica pela qual elas são 
consideradas. 

Há pouco tempo os ônibus da minha re-
dondeza apareciam com um aviso novo em 
cores na sua parte traseira. Em letras de im-
prensa, proclamava que os seres humanos e 
os chimpanzés são 98% idênticos1 e acres-
centava: “Venha conhecer os seus parentes”. 
Não estou seguro quanto à eficácia desses 
anúncios como método de atrair visitantes 
à nova exposição de símios no Jardim Zoo-
lógico, mas para a minha filha, estudante da 
sétima série, eles a impressionaram. Quan-
do estatísticas como essas que parecem tão 
precisas chegam a campanhas publicitárias 
é provável que fiquem gravadas nas mentes 
tanto de crianças como de adultos. Mas, de 
onde surgem esses números? E o que eles 
significam na realidade?

MUITOS NÚMEROS, POUCA PRECISÃO
Mesmo um exame superficial dos per-

centuais de semelhança entre o genoma do 
chimpanzé e do ser humano revela rapida-
mente que toda a percepção de precisão é 

ilusória. É comum que apareça o número de 
98%2, assim como outros valores diversos. 
Por exemplo, 99,4% é outro valor publicado 
que parece ser mais preciso e faz aumentar 
o parentesco entre os seres humanos e os 
chimpanzés.3 Quando se comparam par-
tes dos genomas humano e do chimpanzé, 
um trabalho sugeriu4 que eles são cerca de 
98,77% idênticos. Por outro lado, algumas 
comparações publicadas anteriormente re-
lativas a parte dos genomas humano e dos 
chimpanzés haviam diminuído essa estima-
tiva para 95%.5

Quando em 2005 foi publicada uma có-
pia mais ou menos completa do genoma do 
chimpanzé,6 a conclusão foi de que os geno-
mas do ser humano e do chimpanzé eram 
96% semelhantes. Apesar dessa estimativa 
ser significativamente menor do que a maio-
ria das anteriores, esse novo valor levou a 
Frans de Waal, especialista em primatas da 
Emory University, a proclamar: “Darwin não 
foi somente provocador ao dizer que descen-
demos dos símios, mas também não foi sufi-
cientemente longe... Somos símios em todos 
os aspectos, desde nossos braços compri-
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          Macromutações:
         Grandes alterações, às vezes visíveis nos cromossomos utilisando um microscópio óptico.
         Deleção - Perda de seções em um cromossomo
                 Cromossomo original

                      Segmento de cromossomo deletado

         Duplicação - Duplicação de seções de cromossomos
                 Cromossomo original
 

          Segmento duplicado
         Inversão - Mudança de orientação de seções de cromossomos
                  Cromossomo original

                  Segmento invertido
 
         Translocação - Deslocamento de parte do cromossomo para outra parte
                 Cromossomo original

            Segmento translocado

Figura 1
DIVERSAS MUTAÇÕES DO DNA

dos e corpos sem cauda até nossos hábitos 
e temperamento”.7

Certamente, Darwin foi sim suficientemen-
te longe sem a ajuda da tecnologia moderna 
de seqüenciamento de DNA. Não é verdade 
a cantilena proclamada freqüentemente, de 

que Darwin jamais afirmou que os seres hu-
manos descendiam dos símios.8 Em seu livro 
A Origem do Homem, Darwin dedica todo o 
capítulo 6, intitulado “Sobre as afinidades e a 
genealogia do homem”, a desenvolver o argu-
mento de que os seres humanos são símios, 

e portanto, da mesma forma que os demais 
símios, descenderam de um ancestral comum 
a todos os símios, ele mesmo um símio.9 Um 
dos grandes partidários de Darwin, Thomas 
Henry Huxley, fez com que esse argumento 
fosse divulgado já em 1863,10 somente quatro 

Micromutações ou Mutações Pontuais:
 Alterações em um ou alguns poucos nucleotídeos:
 Substituição - colocação de um nucleotídeo em lugar de outro
             Estas mutações comumente têm menor impacto.

    Seqüência do DNA: AGTTCAG - TAC - TGA - ACA - CCA - TCA...                        
    Seqüência da proteína:

    
     Seqüência do DNA: AGTTCAG - TAC - TGA - AAA - CCA - TCA...
     Seqüência da proteína:

Quando a letra C indicada em itálico 
no primeiro DNA é substituída 
pela letra A indicada em itálico no 
segundo DNA, o códon ACA para 
Cys se transforma no códon AAA 
para Phe.

 Deslocamento por perda ou inserção - Perda ou inserção de um ou mais nucleotídeos:
  Pode haver um grande impacto, destruindo a função de uma proteína ou causando outros problemas.
        Seqüência do DNA: AGTTCAG - TAC - TGA - ACA - CCA - TCA...
            Seqüência da proteína:

        Seqüência do DNA: AGTTCAG - TAC - TGA - AAC - CAT - CAA...
        Seqüência da proteína

Neste exemplo é retirada a letra 
C indicada em itálico na primeira 
seqüência de DNA, alterando o 
códon Cys para Leu, e alterando 
também o significado dos  códons 
subseqüentes.
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anos após a publicação do livro A Origem das 
Espécies de Darwin, e muito antes da publica-
ção do A Origem do Homem.

“HOMOLOGIA”,  
DARWINISMO E CRIAÇÃO

Dentro dos limites do pensamento 
darwinista, as semelhanças entre os orga-
nismos, que freqüentemente se denominam 
homologias, são tratadas como evidências 
de ancestralidade comum. Dessa maneira, 
pensa-se que dois organismos que possuem 
mais coisas comuns entre si do que com um 
terceiro organismo têm um antepassado co-
mum mais recente do que teriam em relação 
com essa terceira criatura. Por exemplo, tanto 
as rãs como as vacas possuem olhos do tipo 
de câmara, quatro patas e muitas outras ca-
racterísticas comuns, mas as lombrigas não 
têm estas características, de maneira que, de 
acordo com o pensamento darwinista, as rãs 
e as vacas possuem um antepassado comum 
mais recente do que qualquer dos dois em re-
lação às lombrigas. Ao referir-se ao seqüen-
ciamento de DNA, foi aplicada a mesma ló-
gica: quando se percebe que os chimpanzés 
e os seres humanos possuem mais DNA em 
comum do que qualquer um destes em rela-
ção a outros organismos, o que é visto como 
uma forte confirmação das idéias de Darwin. 
Entretanto, o DNA possui algo mais, já que é 
o próprio material genético que se transmite 
de pai para filho.

Sob uma perspectiva criacionista, a se-
melhança do DNA dos seres humanos e dos 
chimpanzés nada tem de surpreendente. De 
todos os animais, os chimpanzés e os gorilas 
são os que mais se parecem com os seres 
humanos. Seria alarmante descobrir que o 
Criador teria voltado à sua prancheta de pro-
jetos para criar um código completamente di-
ferente para o chimpanzé. Isso seria ilógico, 
algo como observar que os automóveis Toyo-
ta Camry e Corolla são parecidos e então pre-
dizer que os projetos de engenharia desses 
automóveis devem ser completamente dife-
rentes. Os símios se parecem mais com os 
seres humanos do que as vacas porque, entre 
outras coisas, o seu DNA é mais semelhante 
ao dos seres humanos. Isso significa que, se 
bem que as semelhanças das seqüências de 
DNA pareçam ser exatamente o que os cria-
cionistas e evolucionistas esperam, alguns 
darwinistas agem como se isso confirmasse 
de alguma forma o pensamento darwinista e 
refutasse de algum modo o Criacionismo.

EXPLICANDO AS DIFERENÇAS
Uma pergunta ainda mais interessante 

que a criação explica muito bem e o darwinis-
mo afirma explicar, é de que maneira surgiram 
essas diferenças entre o genoma dos seres 
humanos e o do chimpanzé. A explicação 
disso exige conhecer as diversas espécies 
de diferenças que poderiam existir entre os 
dois genomas. A Figura 1 resume algumas 
dessas diferenças. Apesar das analogias com 

a linguagem não serem perfeitas, existem su-
ficientes semelhanças entre a maneira com 
que o DNA codifica a informação e a forma 
com que as letras codificam a informação na 
nossa língua portuguesa, de maneira que é 
possível apresentar – utilizando exemplos de 
nossa língua – uma ilustração geral dos pro-
blemas inerentes e decidir quão semelhantes 
são duas seqüências de DNA.

Lembremos que o DNA é codificado em 
“letras” moleculares denominadas bases. Di-
ferentemente da língua portuguesa, no “idio-
ma” do DNA existem somente quatro letras, 
que se abreviam como A, T, G e C. Então, 
imaginemos duas seqüências de DNA:

1. GAATGC
2. TAATGA
Há um total de seis letras em cada uma 

dessas seqüências e elas só diferem entre si 
em duas bases, a primeira e a última de cada 
seqüência. Se somente se comparar o núme-
ro de letras em comum, então essas seqüên-
cias seriam 2/3 ou 67% idênticas. Um exemplo 
semelhante seria dado em português pelas 
palavras “tia” e “mia”, que são 67% idênticas 
se considerarmos as letras, embora seus sig-
nificados sejam completamente diferentes. 
No exemplo anterior do DNA, se essas duas 
seqüências fossem parte de um gene codifi-
cador de proteína, teriam significados comple-
tamente diferentes.

No momento da codificação para a produ-
ção de uma proteína, o DNA utiliza palavras 
denominadas códons, que são compostos 
por três bases. Cada códon codifica um ami-
noácido e as proteínas são simplesmente 
seqüências específicas de aminoácidos que 
foram agrupadas. Nesse caso particular, as 
letras GAA da primeira seqüência se referem 
ao aminoácido ácido glutâmico (glutamato), e 
as letras TGC 11 referem-se a um aminoácido 
muito diferente chamado cisteína. Os códons 
da segunda seqüência TAA e TGA, embora 
difiram em uma base de cada um dos códons 
do DNA da primeira seqüência, têm significa-
dos totalmente diferentes. De fato, nenhum 
deles codifica um aminoácido. Esses códons 
são chamados “códons finalizadores”, já que 
atuam como pontos no fim de uma frase na 
linguagem do DNA, isto é, sinalizam onde ter-
mina a codificação do DNA em uma proteína.

PEQUENAS MUDANÇAS  
E GRANDES DIFERENÇAS

A lição que deve ser lembrada de tudo 
isso é que mudanças relativamente pequenas 
no DNA podem fazer uma grande diferença. 
Esta é a característica comum tanto das seqü-
ências de DNA como das palavras em nossa 
língua. Às vezes somente deslocar uma letra 
para uma posição diferente dentro de uma 
palavra pode fazer uma enorme diferença. 
No DNA, os códons GGU e UGG codificam 
aminoácidos, porém o primeiro codifica o ami-
noácido mais simples, a glicina, enquanto que 
o segundo codifica o triptofano, que está entre 
os aminoácidos maiores e mais complexos. 

SEQÜÊNCIA 1: 
BETAGLOBINA HUMANA A (HB A)
ATGGTGCATC TGACTCCTGA
GGAGAAGTCT GCCGTTACTG
CCCTGTGGGG CAAGGTGAAC
GTGGATGAAG TTGGTGGTGA
GGCCCTGGGC AGGCTGCTGG
TGGTCTACCC TTGGACCCAG
AGGTTCTTTG AGTCCTTTGG
GGATCTGTCC ACTCCTGATG
CTGTTATGGG CAACCCTAAG
GTGAAGGCTC ATGGCAAGAA
AGTGCTCGGT GCCTTTAGTG
ATGGCCTGGC TCACCTGGAC
AACCTCAAGG GCACCTTTGC
CACACTGAGT GAGCTGCACT
GTGACAAGCT GCACGTGGAT
CCTGAGAACT TCAGGCTCCT
GGGCAACGTG CTGGTCTGTG
TGCTGGCCCA TCACTTTGGC
AAAGAATTCA CCCCACCAGT

GCAGGCTGCC TATCAGAAAG
TGGTGGCTGG TGTGGCTAAT
GCCCTGGCCCACAAGTATCACTAA

SEQÜÊNCIA 2:
BETAGLOBINA HUMANA S (HB S)
ATGGTGCATC TGACTCCTGT
GGAGAAGTCT GCCGTTACTG
CCCTGTGGGG CAAGGTGAAC
GTGGATGAAG TTGGTGGTGA
GGCCCTGGGC AGGCTGCTGG
TGGTCTACCC TTGGACCCAG
AGGTTCTTTG AGTCCTTTGG
GGATCTGTCC ACTCCTGATG
CTGTTATGGG CAACCCTAAG
GTGAAGGCTC ATGGCAAGAA
AGTGCTCGGT GCCTTTAGTG
ATGGCCTGGC TCACCTGGAC
AACCTCAAGG GCACCTTTGC
CACACTGAGT GAGCTGCACT
GTGACAAGCT GCACGTGGAT
CCTGAGAACT TCAGGCTCCT
GGGCAACGTG CTGGTCTGTG
TGCTGGCCCA TCACTTTGGC
AAAGAATTCA CCCCACCAGT

GCAGGCTGCC TATCAGAAAG
TGGTGGCTGG TGTGGCTAAT
GCCCTGGCCCACAAGTATCACTAA
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Um exemplo em nossa língua seria simples-
mente remover a letra “r” da palavra “rato” e 
criar uma palavra completamente diferente 
como “ato”.

Na página anterior temos um exemplo 
de duas seqüências de DNA que diferem em 
menos de 1%, porém produzem resultados 
muito diferentes:

Existem 444 bases em cada uma des-
sas seqüências que diferem em somente 
uma base, a vigésima, na primeira linha da 
seqüência (ressaltada em negrito).12 Assim, 
a diferença seqüencial entre estas seqüên-
cias é de 0,225%. Elas são 99,775% idên-
ticas, e embora a primeira seqüência codi-
fique uma das proteínas da hemoglobina 
normal, a segunda seqüência codifica uma 
proteína anormal, que causa a anemia fal-
ciforme, uma enfermidade genética devas-
tadora.13 A diferença de 0,225% na seqüên-
cia de DNA se traduz em uma diferença de 
0,676% na seqüência da proteína, e essa 
diferença mínima ocasiona uma séria en-
fermidade. Nem todas as mudanças desta 
ordem têm um impasse tão grande, entre-
tanto esta ilustração serve para mostrar que 
pequenas diferenças nas seqüências de 
DNA podem produzir (e de fato produzem) 
diferenças enormes nos organismos.

QUANTIFICANDO 
SEMELHANÇAS E DIFERENÇAS

Como se determina se realmente duas 
seqüências são essencialmente as mesmas 
ou são totalmente diferentes? Obviamente, 
olhando simplesmente para as letras indivi-
duais, isso não será suficiente para determi-
nar se os dois documentos são diferentes 
ou semelhantes. As mesmas letras exatas 
do alfabeto são utilizadas para codificar in-
formação na versão Almeida da Bíblia e no 
livro A Origem das Espécies. No DNA são 
utilizadas exatamente as mesmas bases 
para codificar a informação nos seres hu-
manos e na pequena bactéria Escherichia 
coli que vive em nosso intestino. Ao compa-
rar livros, pode ser que muitas ou até todas 
as palavras utilizadas sejam as mesmas, 
embora os livros sejam claramente diferen-
tes. Ao comparar os organismos, os códons 
utilizados para codificar as proteínas podem 
ser os mesmos, mas os organismos são di-
ferentes. Fica claro que um fator importante 
a ser levado em conta ao comparar as se-
qüências de DNA é o tamanho das seqüên-
cias comparadas. Isso é ilustrado no exercí-
cio dado no fim deste capítulo.

Outro fator importante a ser considerado 
ao comparar as seqüências de DNA é que a 
maneira com que a informação que codifica 
a forma em que o DNA é expresso como 
proteína se mostra muito diferente da forma 
em que expressamos as coisas em nossa 
língua. Embora seja comum pensar no DNA 
como codificador principalmente de proteí-
nas, este não é o caso no homem: somente 
cerca de 3% do DNA humano na realidade 

codifica proteínas. No passado, pensava-se 
que os 97% restante eram simplesmente 
desperdícios do processo evolutivo e cons-
tituíam essencialmente “DNA lixo”. Com o 
tempo, tornou-se evidente que uma parte 
considerável desse DNA não codificado re-
gula a produção de proteínas, enquanto que 
outras partes participam de atividades vitais 
adicionais.14

Nos genomas humano e dos chimpan-
zés, grande parte deste DNA não codifi-
cado encontra-se na forma de seqüências 
repetidas. É difícil calibrar a importância 
dessas seqüências repetidas ou mesmo 
avaliá-las, já que apresentam desafios 
únicos para as técnicas modernas de se-
qüenciamento de DNA. É por isso que, 
embora falemos da seqüência do geno-
ma humano como algo completo, ela não 
está realmente 100% completa. Como se 
supôs que as seqüências repetidas não 
tinham importância, estas foram ignoradas 
em algumas comparações de seqüências. 
Por exemplo, nos estudos sobre os quais 
se baseia a percentagem de 98% de se-
melhança entre o DNA do ser humano e o 
do chimpanzé, o DNA repetitivo foi elimina-
do antes de ser feita a comparação.15 Isto 
é vagamente análogo à comparação das 
palavras utilizadas em dois livros depois de 
serem removidas as palavras mais comuns 
em um idioma,16 algo que claramente pode-
ria desviar o resultado de qualquer compa-
ração estatística.

Um fator adicional que complica a obser-
vação de comparações entre os genomas 
de organismos diversos é que as diferenças 
parecem estar concentradas em áreas es-
pecíficas de seus genomas, e não distribu-
ídas de maneira aleatória. Por exemplo, os 
genomas humano e do chimpanzé apresen-
tam essa variação com relação à quantida-
de de diferenças existentes entre segmen-
tos análogos, o que sugeriu que no passado 
ambos os organismos tivessem evoluído 
até se tornarem espécies separadas, e en-
tão se separaram durante milhões de anos 
antes de voltar a se unir há cerca de 6,3 
milhões de anos, para então se separarem 
outra vez.18 Esta variação da quantidade de 
diferenças evidentes nas seqüências não se 
encontra somente a nível de DNA, mas tam-
bém em genes específicos que codificam 
proteínas específicas. Por exemplo, certo 
número de genes que sabidamente desem-
penham um papel no desenvolvimento do 
sistema nervoso possui – e isso não é sur-
presa – maiores diferenças do que a média 
das diferenças entre os genes humanos e 
os do chimpanzé. Os darwinistas atribuem 
isso à “seleção positiva” desses genes,19 
porém não fica claro como determinar por-
que essa seleção haveria operado nesses 
genes relacionados com a inteligência dos 
antepassados humanos e não nos antepas-
sados do chimpanzé. É difícil imaginar que 
a inteligência se adapta somente aos seres 

humanos e seus antepassados. Entretanto, 
essas variações no grau de diferenças entre 
os diversos segmentos de DNA não estão 
restritas a genes individuais ou a parte de 
cromossomos. Existem diferenças notavel-
mente pequenas entre os cromossomos 
X do chimpanzé e os dos seres humanos, 
em comparação com as diferenças existen-
tes entre os outros cromossomos. Não fica 
claro de imediato de que maneira a seleção 
natural poderia ter feito isto, e parece ser 
necessário algum tipo de distorção para fa-
zer com que os dados se encaixem com as 
pressuposições darwinistas.

COISAS DISTINTAS DERIVADAS 
DE PARTES SEMELHANTES

Existe ainda outra profunda diferença 
entre a forma com que funcionam o geno-
ma humano e o do chimpanzé, e pode ser 
que isso seja de maior impacto sobre o fato 
de que esses genomas não produzem or-
ganismos essencialmente idênticos. Com-
preender isso exige uma forma levemente 
diferente de ver o papel que desempenham 
as proteínas nos seres vivos. O DNA codi-
fica as proteínas de maneira muito seme-
lhante à que uma lista de especificações 
pode definir qual o tipo de parafuso ou peça 
é utilizado em uma máquina. Podem-se 
combinar muitas partes de diversas formas 
para obter tipos diferentes de máquinas. 
Por exemplo, se se perdesse um parafu-
so da paleta que mantém unidos um par 
de tesouras, seria possível substituí-lo por 
um parafuso de cabeça oca. Ao contrário, 
poderia ser possível tomar as mesmas par-
tes ou partes muito semelhantes às encon-
tradas numa máquina e combiná-las para 
produzir um mecanismo muito diferente. 
Por exemplo, seria possível combinar um 
feixe de suspensão, alguns parafusos, ca-
bos e algumas outras partes de um veículo 
para fabricar um excelente arco para atirar 
flechas.

Qual é a relação de tudo isto com o ge-
noma humano e o do chimpanzé? Embo-
ra seja tentador pensar que as diferenças 
entre os seres humanos e os chimpanzés 
são os resultados entre as diferenças de 
suas respectivas proteínas, na realidade 
as diferenças são provavelmente resultado 
das formas com que as partes das proteí-
nas se agrupam e não das diferenças entre 
elas. Isso caracteriza exatamente o que se 
vê quando se produzem proteínas indivi-
duais a partir da informação encontrada 
nos genomas humano e dos chimpanzés, 
respectivamente. A verdade é que os ge-
nes se exprimem de maneira muito dife-
rente nos diversos primatas, aí incluídos 
os seres humanos e os chimpanzés. Estas 
diferenças na expressão dos genes pare-
cem ser o resultado das diferenças de um 
subgrupo de proteínas chamado “fatores 
de transcrição”.20 Não deveria ser surpre-
endente descobrir que os darwinistas tam-



Nº 13 Ciências das Origens     5

bém atribuem essas diferenças à “seleção 
positiva”.

Não é simplesmente que as próprias 
proteínas se combinam sob diversas for-
mas para formar os diferentes tipos de 
seres vivos; no que diz respeito aos chim-
panzés e aos seres humanos, os próprios 
genomas se agrupam de maneiras distin-
tas interessantes. Por exemplo, durante 
a reprodução sexuada, o DNA de ambos 
os pares é embaralhado da mesma forma 
que as cartas de um baralho para criar os 
cromossomos únicos que estarão no es-
permatozóide e no óvulo e, conseqüen-
temente, na descendência de um casal. 
Quando isso acontece, o DNA tem que ser 
quebrado fisicamente e então colado outra 
vez. Esse processo é complexo e não se 
produz ao acaso. Os locais onde se pro-
duzem esses cortes e novas combinações 
(recombinações) são diferentes nos cro-
mossomos dos chimpanzés e nos cromos-
somos humanos.

RESUMO E PRECAUÇÃO
Então, os seres humanos são idênticos 

aos símios? A resposta a que se chega de-
penderá, em grande parte, das pressupo-
sições filosóficas que sejam incorporadas 
aos dados. Neste trabalho, tentei mostrar 
que os valores dados pelos percentuais 
de diferenças entre os genomas huma-
no e do chimpanzé carecem da precisão 
que se atribui ao seu uso. Assim mesmo, 
os lugares dos respectivos genomas que 
são comparados farão uma diferença mui-
to grande nas conclusões a serem tiradas. 
Em última análise, a maneira pela qual se 
traduz a informação do DNA codificado à 
proteína, e finalmente aos seres vivos, dife-
re profundamente entre os seres humanos 
e os símios. Se alguém assim desejasse, 
poderia enfatizar as abundantes diferen-
ças entre o DNA do ser humano e o do 
chimpanzé. Mesmo assim, é digno de nota 
que, à medida em que se publica mais in-
formações que comparam os genomas, as 
diferenças parecem ser mais profundas do 
que se pensava há uns poucos anos atrás. 
Porém, seria ridículo sugerir que os chim-
panzés não são mais semelhantes aos 
seres humanos do que as rãs, os peixes, 
as moscas ou as aves. Em qualquer grupo 
de objetos ou criaturas, alguns se parecem 
mais com outros. A grande pergunta é a 
que conclusão se deveria chegar a partir 
dessas semelhanças e diferenças.

Existe ainda algo mais que deveria 
servir de alerta a quem deseje chegar a 
conclusões gerais, e isso é a maneira pre-
ocupante pela qual os defensores tanto do 
darwinismo quanto do criacionismo têm 
utilizado dados, no passado, em defesa 
de suas diferentes posturas. Em nossa 
própria igreja existem numerosas declara-
ções publicadas que, na ocasião, provavel-
mente não ajudaram e que hoje parecem 

inquietantes. Por exemplo, Urias Smith 
sustentava na primeira página da revista 
denominacional Review and Herald que 
“Os naturalistas afirmam que a linha divi-
sória entre os seres humanos e os animais 
foi perdida em confusão. Isso é impossível, 
já que eles mesmos afirmam saber exata-
mente onde termina o ser humano e come-
ça o animal”.22 Essa linha de pensamento 
também pode ser encontrada em decla-
rações posteriores, como a de Dores Ro-
binson, secretária de Ellen G. White, que 
escreveu: “Qualquer pessoa que observe 
o chimpanzé, o gorila e o orangotango, não 
achará difícil crer que eles têm algum an-
tepassado comum com a raça humana. ... 
É muito mais razoável crer que os símios 
descenderam do homem...” 23 Por outro 
lado, pelo menos um darwinista baseado 
em sua compreensão da semelhança dos 
98% entre os genomas humano e do chim-
panzé defendeu a aterradora perspectiva 
de criar quimeras humano-símias, “já que 
nestes obscuros dias de anti-evolucionis-
mo ignorante, em que existem fundamen-
talistas religiosos na Casa Branca que 
controlam o Congresso e tentam distorcer 
o ensino da ciência em nossas instituições 
educacionais, uma dose poderosa de rea-
lidade biológica seria realmente saudável. 
E esta é precisamente a mensagem que 
poderiam transmitir os clones de quimeras, 
híbridos ou espécies mistas”.24

A Bíblia é explícita com relação ao lugar 
especial do ser humano na criação. “E criou 
Deus o homem à sua imagem, à imagem de 
Deus o criou; macho e fêmea os criou”.25 De-
vido à sua própria natureza e ao fato de que 
agora vemos “por espelho, obscuramente”,26 
a ciência não pode trazer respostas definiti-
vas sobre a natureza da humanidade; suas 
conclusões são invariavelmente tentativas e 
estão sujeitas ao filtro filosófico através do 
qual os dados são analisados. Embora com 
essas limitações, é interessante observar 
que existe a clara tendência, que é eviden-
te em algumas outras áreas da ciência, de 
que, à medida que aumenta a compreensão 
e se acumulam os dados, as afirmações 
temerárias do passado, que pareciam ser 
inconsistentes com as perspectivas bíblicas 
tradicionais, são postas em dúvida, enquan-
to que as perspectivas consistentes com as 
afirmações bíblicas parecem se tornar mais 
sustentáveis.
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Figura 2
Esta fotografia mostra mais de trinta fósseis de estrelas do mar (Equinodermas) conservados em uma placa de rocha arenítica de granulação média.
A posição, abundância e características de fossilização das estrelas do mar sugerem em que condições ocorreram a morte e o soterramento.
• Os indivíduos estão uniformemente fossilizados, isto é, não apresentam diferentes etapas de decomposição, o que sugere que não se acumularam gradual-

mente mas sim instantaneamente ou em um curto intervalo de tempo.
• Existe superposição de numerosos indivíduos, o que sugere que eles foram acumulados pelo efeito de alguma corrente de água. Um acúmulo gradual poderia 

ter deixado alguns indivíduos superpostos, mas seria duvidoso que fossem tão abundantes e em espaço tão reduzido.
• A conservação das estrelas do mar por si só sugere soterramento rápido em curto intervalo de tempo após a morte. Os indivíduos não apresentam sinais de 

decomposição por outros organismos do leito marinho e também não existem sinais de decomposição bacteriana, o que seria indicativo de longa exposição 
no fundo do mar.

• O sedimento consiste de areia de granulação média, o que sugere um evento de deposição com elevada energia no fundo do mar.
Estas características indicam que as estrelas do mar sofreram algum episódio catastrófico que ocasionou sua morte e rápido soterramento em um curto intervalo 

de tempo. (Este pedaço de rocha foi comprado na exposição internacional de fósseis de Tucson, Arizona, em 2007 e está exposto atualmente no GRI, Loma Linda, 
Califórnia, Estados Unidos).
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