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Mas o que é este teste?

• É um teste estatístico muito usado para medir 
se houve evolução adaptativa dentro de uma 

espécie e a proporção de seleção positiva

• Compara substituições neutras e não neutras 
entre polimorfismo (variação dentro de uma 

espécie) e entre as duas espécies divergentes 

em sequências de DNA homólogos e fixas

• Contraste do presente vs passado





Como se calcula este teste?





Hipótese nula Dn/Ds = Pn/Ps, ou seja, não se 

pode rejeitar neutralidade

Seleção negativa Dn/Ds < Pn/Ps, ou seja, existe 

um decréscimo de mudanças não sinónimas entre 

espécies, persistem em polimorfismo

Seleção positiva Dn/Ds > Pn/Ps, ou seja, existe 

um aumento de mudanças não sinonimas entre 

espécies

Neste exemplo: 1/1 vs 1 /2 = 1 vs 0.5 = 1 > 0.5 
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Alguns exemplos mais práticos

SENP1: Sobrevivência celular em 

períodos de pouco oxigénio

4 /1 > 1 / 5 ou seja 4 > 0.2

CIAS1: Resposta autoinflamatório

5 / 10 = 1 / 2 ou seja 0.5 = 0.5



Equação de Smith e Eyre-Walker

Alfa = [1, - ∞]

Se alfa = 0 então hipótese 

nula, não pode ser recusada

Se alfa > 0 proporção de 

substituição de alelos 

positivos e fixados por 

seleção natural

Se alfa < 0 segregação de 

pequenas mutações de 

aminoácidos delatórias ou 

outros erros no uso do 



Exemplo

α=1-[(4x2)/(6x6)] α= 0.778 



Existe defeitos neste teste? 

SIM!

• Apesar de ser um teste com alto nível de 
eficácia este pode subestimar a proporção de 
evolução devido a alelos deletérios pequenos

• Pode assumir erradamente a neutralidade de 
alelos e mutações que sejam similares

• Produz erros quando existe variações de 
coalescência, variação na taxa de mutação ou 
tamanho efetivo de populações

• Pode haver testes semelhantes mais eficazes 
dependendo da situação (exemplo: Tajima’s D)



Qual a utilidade afinal?

• É eficaz para o estudo de mudanças importantes 
durante a divergência entre espécies e 

distinguir evolução por seleção e evolução por 

mutações neutras

• Podemos estudar com eficácia quanta seleção 
positiva e negativa existe entre dois genomas 

ajudando na interpretação de divergência

• Procurar diferenças em genes muito específicos 
(candidate genes)

• Podemos avaliar influencia no genoma dentro de 
pressões seletivas ao longo do tempo



THANKS!

QUESTIONS?!
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