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O que é?

Lineage Sorting

Processo dinâmico através do qual múltiplas
populações descendem de um mesmo ancestral

comum, à medida que divergem entre si e se
tornam reprodutivamente isoladas.



Lineage Sorting



SPECIES TREE
relações evolutivas entre o grupo de

espécies (como unidades inteiras)



SPECIES TREE
relações evolutivas entre o grupo de

espécies (como unidades inteiras)

GENES TREE
história evolutiva de um só
gene ou região genómica



Através de recombinação, diferentes partes do genoma têm
diferentes histórias genealógicas,

resultando em diferentes Gene Trees.



Exemplo1: Primatas (Humanos, Chimpanzés, Gorilas)

A B C

Estimativa ~75%



A topologia de determinadas Gene Trees nem sempre
é consistente com a Species Tree mais aceite!

Porquê?
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A topologia de determinadas Gene Trees nem sempre
é consistente com a Species Tree mais aceite!

Porquê?

Fluxo genético

Duplicação ou perda de genes

Incomplete Lineage Sorting____________________



O que é?

Fenómeno de incongruência que se deve à
retenção de polimorfismos genéticos ancestrais em

múltiplas espécies descendentes.

Incomplete Lineage Sorting



Em vez de cada linhagem
obter uma versão única

(alelo) do gene ancestral
antes da especiação, são

herdados de forma
aleatória pelas diferentes

linhagens.

Incomplete Lineage Sorting
Como se forma?



Intervalo de tempo entre eventos
sucessivos de especiação

Quanto + rápida a especiação a partir da
população ancestral

- tempo até as linhagens coalescerem em uma só
linhagem

varia de acordo com:ILS



Intervalo de tempo entre eventos
sucessivos de especiação

Quanto + rápida a especiação a partir da
população ancestral

- tempo até as linhagens coalescerem em uma só
linhagem

+ probabilidade de Incomplete LS

varia de acordo com:ILS



Características dos diferentes
compartimentos genómicos

varia de acordo com:ILS

Diferentes tamanhos efetivos
populacionais (Ne)

=
Diferentes tempos de coalescência



DNA mitocondrial: haploide +
informação passada pela via materna

DNA mitocondrial
VS DNA nuclear
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DNA mitocondrial: haploide +
informação passada pela via materna

1 cópia DNA mitocondrial
por cada 4 cópias DNA nuclear

Ne mitocondrial = 1/4 Ne nuclear

DNA mitocondrial
VS DNA nuclear



Características dos diferentes
compartimentos genómicos
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+ tempo de fixação do DNA do respetivo compartimento
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 + Ne (tamanho efetivo populacional)

+ tempo de fixação do DNA do respetivo compartimento

+ tempo de coalescência
+ linhagens ancestrais coexistem por + tempo antes de fixação ou

extinção

+ probabilidade de Incomplete LS

Características dos diferentes
compartimentos genómicos



 + Ne --> + ILS  - Ne --> - ILS



DNA mitocondrialDNA nuclear
 - Ne --> - ILS + Ne --> + ILS



Importância de LS e ILS em Genómica e
Alterações Ambientais

História Evolutiva e Diversidade Genética

Evolução e Adaptação das populações às Alterações Ambientais
ILS -- + diversidade genética e potencial adaptativo

LS -- estabilidade evolutiva
Especiação

Conservação e Gestão da Biodiversidade
identificação de populações geneticamente extintas

ou resilientes perante alterações climáticas
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