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Lineage Sorting
e Incomplete Lineage Sorting
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Lineage Sorting

O que &7

Processo dindmico através do qual miltiplas
populacdes descendem de um mesmo ancestral
comum, & medida que divergem entre si e se
tornam reprodutivamente isoladas.
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Model without migration
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Através de recombinacdo, diferentes partes do genoma tém
diferentes histérias genealégicas,
resultando em diferentes Gene Trees.
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Exemplol: Primatas (Humanos, Chimpanzés, Gorilas)

Estimativa ~/75%
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A topologia de determinadas Gene Trees nem sempre
é consistente com a Species Tree mais aceite!

Porqué?
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Incomplete Lineage Sorting
O que é?7

Fenédmeno de incongruéncia que se deve a
retencdo de polimorfismos genéticos ancestrais em
miltiplas espécies descendentes.



Incomplete Linea

ge Sorting

Como se forma?

Em vez de cada linhagem
obter uma versdo Unica
(alelo) do gene ancestral
antes da especiacdo, sdo
herdados de forma
aleatéria pelas diterentes
inhagens.

Gene Tree

Ancestral
Polymorphism

Incomplete

Lineage Sorting
Polymorphisms maintained
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ILS varia de acordo com:

Intfervalo de tempo entre eventos
sucessivos de especiacao

Quanto + rdpida a especiacdo a partir da
populagcdo ancestral

- tempo até as linhagens coalescerem em uma s6
inhagem
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+ probabilidade de Incomplete LS



ILS varia de acordo com:

Time to
fixation

Caracteristicas dos diferentes -

compartimentos genomicos | e cony
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DNA mitocondrial Timeto

~4N generations

VS DNA nuclear 1
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Caracteristicas dos diferentes
compartimentos genomicos

+ Ne (tamanho etetivo populacional)
+ tempo de fixacdo do DNA do respetivo compartimento
+ tempo de coalescéncia

+ linhagens ancestrais coexistem por + tempo antes de fixacdo ou
extincao



Caracteristicas dos diferentes
compartimentos genomicos

+ Ne (tamanho etetivo populacional)
+ tempo de fixacdo do DNA do respetivo compartimento
+ tempo de coalescéncia
+ linhagens ancestrais coexistem por + tempo antes de tixacdo ou

extincao

+ probabilidade de Incomplete LS




+ Ne --> + LS - Ne --> - [LS

Genomic compartment

Feature Autosomes X chromosomes NRY mtDNA
Location Nuclear Nuclear Nuclear Cytoplasmic
Inheritance Bi-parental Bi-parental Uni-parental Uni-parental
Ploidy Diploid Haploid—diploid Haploid Haploid
Relative N_ 4 3 1 1
Recombinationrate Variable Variable Lero Lero

Mutation rate Low Low Low High
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Importancia de LS e ILS em Genomica e
Alteracoes Ambientais

LS -- + diversidade genética e potencial adaptativo
LS -- estabilidade evolutiva

identiticacdo de populacdes geneticamente extintas
ou resilientes perante alteracdes climdticas
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