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ESTRUTURA POPULACIONAL

� Selecção natural

� Processos ao acaso na transmisão dos alelos de uma 
geração para outra – deriva genética

� Diferenças de frequências alélicas entre os fundadores 
iniciais das populações

� fluxo génico



ESTRUTURA POPULACIONAL

Vicariância

Efeito fundador



ESTRUTURA POPULACIONAL

Isolamento pela distância



ESTRUTURA POPULACIONAL
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Défice de 
heterozigóticos



O EFEITO DE WAHLUND 

A mistura de indivíduos provenientes de duas
populações com frequências alélicas diferentes causa
um défice de heterozigóticos
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O EFEITO DE WAHLUND 

Gadus morhua

Sick (1965)



O EFEITO DE WAHLUND



O EFEITO DE WAHLUND



O EFEITO DE WAHLUND 
A e B - Populações em equilíbrio 
de HW. 

linha - representa as frequências 
dos genótipos possíveis que 
resultaram da mistura das duas 
populações

P - população composta por 50% 

aa

P - população composta por 50% 
dos genótipos de A e B

F1 - representa a população P 
após uma geração de 
cruzamentos ao acaso  

Uma geração de cruzamentos aleatórios é suficiente para se atingir HW



O efeito principal da subestrutura das
populações é uma diminuição da
heterozigotia média entre subpopulações,
relativamente à heterozigotia esperada serelativamente à heterozigotia esperada se
ocorressem acasalamentos aleatórios
numa hipotética população total.



AS ESTATÍSTICAS F DE WRIGHT 

Os níveis de complexidade numa população subdividida:
indivíduos (I), subpopulações (S) e população total (T).

As partições da heterozigotia:As partições da heterozigotia:

HI - heterozigotia de um indivíduo numa subpopulação (média da
heterozigotia observada para cada indivíduo em todas as
subpopulações)

HS – média da heterozigotia esperada em cada subpopulação com
cruzamentos aleatórios

HT - heterozigotia esperada de um indivíduo na população total com
cruzamentos aleatórios



Número de indivíduos Freq. Genótipos

A1A1 A1A2 A2A2 A1A1 A1A2 A2A2

POP1 352 63 12 0.824 0.148 0.028

POP2 312 77 27 0.750 0.185 0.065

HI (heterozigotia observada média) = (0.148+0.185)/2=0.167

AS ESTATÍSTICAS F DE WRIGHT 

HI (heterozigotia observada média) = (0.148+0.185)/2=0.167

Hs (heterozigotia média esperada HW) = (2pqPOP1+2pqPOP2)/2; 
precisamos de calcular a frequência de p e q em cada  população

POP1 – p=0.898
q=0.102

2pq=0.183

POP2 – p=0.842
q=0.158

2pq=0.265

Hs = (0.183+0.265)/2= 0.224



Número de indivíduos Freq. Genótipos

A1A1 A1A2 A2A2 A1A1 A1A2 A2A2

POP1 352 63 12 0.824 0.148 0.028

POP2 312 77 27 0.750 0.185 0.065

HT – Heterozigotia esperada para a população total HW; 

AS ESTATÍSTICAS F DE WRIGHT 

HT – Heterozigotia esperada para a população total HW; 
precisamos calcular a frequência média do alelo p e q na população “total”

(p1+p2)/2 = 0.871
(q1+q2)/2=0.130

POP1 – p=0.898
q=0.102

2pq=0.183

POP2 – p=0.842
q=0.158

2pq=0.265

HT = 2pq=2(0.871) (0.130)/2= 0.226



AS ESTATÍSTICAS F DE WRIGHT 

O cálculo das estatísticas F:

FIS = Hs – Hi / Hs Coeficiente de inbreeding - redução de heterozigotia de um
indivíduo devido à inexistência de cruzamentos aleatórios na sua
subpopulação - desvio do HW dentro da subpopulação

FIT = HT – Ho / HT Coeficiente de inbreeding total - redução de heterozigotia de
um indivíduo relativamente a população total, tendo em conta os
efeitos da subdivisão populacional e a inexistência de
cruzamentos aleatórios nas subpopulações - desvio do HW na
população total

FST = HT – Hs / HT
Índice de fixação - redução de heterozigotia de uma
subpopulação relativamente à população total - diferenciação
genética entre subpopulações



AS ESTATÍSTICAS F DE WRIGHT 

FST = HT – Hs / HT
= (0.226-0.224)/0.226= 0.009

F < 0.05 indicativo de pouca FST < 0.05 indicativo de pouca 
diferenciação genética

FST > 0.25 indicativo de elevada 
diferenciação genética



FIS, FIT e FST, e a forma como estão relacionadas:

AS ESTATÍSTICAS F DE WRIGHT

(1-FIS) (1-FST) = (1-FIT)



O FST é uma medida de diferenciação genética e está
relacionado com outras distâncias genéticas descritas
por outros autores

AS ESTATÍSTICAS F DE WRIGHT 

Gst: é uma extensão do FST para múltiplos alelos, com algumas alteraçõesst: ST

Θst : inclui correcção  para tamanhos desiguais de amostras

Rst: tem em conta as elevadas taxas de mutação dos microssatélites e a 
dependência do tamanho do alelo mutante relativa ao tamanho do alelo mutado)

Fst de Hudson’s et al (1992): para sequências (incorpora informação no 
número de mutações)

Nst: idêntico ao anterior com correcção de JC



Diferenciação não é o mesmo que distância

(embora muitas vezes se atribua informalmente a estas duas mediadas o mesmo         
significado)

Diferenciação - considera o modo como a diversidade genética se encontra distribuída 
dentro e entre as populações.

Distância - considera a partilha de alelos e também as frequências alélicas

Fst (medida de diferenciação) - mede a proporção da variância total das 
frequências alélicas que ocorre entre subpopulações - os efeitos da subdivisão 
da população e a redução da heterozigotia de uma subpopulação devido à 
deriva genética

Distância é muito elevada (não há 
partilha de alelos).

Diferenciação é baixa (muita 
variação dentro das populações) 



Cl6 Cl39 CL5 Cl19 CL136 Cl17 Cl145
Salas 215 147147 170170 116116 176180 182190 207207 122126
Salas 216 147147 170170 116116 172180 178186 207207 122126
Salas 217 147147 170170 116116 176188 190190 203207 122126

Muradal 423 156159 172174 119137 184204 170174 191195 120134
Muradal 176 159159 172172 143161 192208 166174 191191 120130

DIFERENCIAÇÃO VERSUS

DISTÂNCIA GENÉTICA

Muradal 176 159159 172172 143161 192208 166174 191191 120130
Muradal 177 156162 172172 119143 192196 170174 191195 114130
Muradal 178 159162 172172 146158 184196 170170 191195 130130

Weir & Cock FIS= -0.13744 FIT=  0.39912 FST=  0.47173

Distância  Cavalli-Sforza & Edwards= 0.85



Alozimas e microssatélites 

Nei (1972) – Tem em consideração a mutação e a deriva
Cavalli-Sforza and Edwards (1967) – somente a deriva

Microsatélites (Setpwise mutation model)

ASDASD

(δµ)2

Dsw

(algumas destas medidas também tentam controlar a 
homoplasia e o aumento de linearidade com o tempo)



Existem outras formas de determinar as estatísticas F:

� Análise de variância de Cockerham 

AS ESTATÍSTICAS F DE WRIGHT 

� Análise de variância de Cockerham 

� Métodos de reamostragem de Weir e Cockerham 
(usam “bootsatraps”)



A ANÁLISE DE VARIÂNCIA MOLECULAR 
(AMOVA)

É uma extensão do método de análise de
variância das frequências alélicas de
Cockerham a dados molecularesCockerham a dados moleculares



Análise de Variância Molecular (AMOVA)

Classe de medidas relacionadas com o Fst, mas considera 
níveis hierárquicos de diferenciação 

Dentro das populações(A)
Entre populações dentro dos grupos (B)
Entre grupos (C)

Estima a percentagem de variância entre os grupos (em %), 
o resultado são três índices:

Φct (C/T)
Φst ((C+B)/T)
Φsc (B/(B+A))



A ANÁLISE DE VARIÂNCIA MOLECULAR 
(AMOVA)



A ANÁLISE DE VARIÂNCIA MOLECULAR 
(AMOVA)

Alozimasmicrossatélites



A ANÁLISE DE VARIÂNCIA MOLECULAR 
(AMOVA)



OS MODELOS DE ESTRUTURAÇÃO 
POPULACIONAL E FLUXO GÉNICO

� Modelos, embora simplificados, 
úteis para o estudo dos princípios 
gerais que são responsáveis pela 
diferenciação genética entre diferenciação genética entre 
subpopulações;

�O impacto de factores evolutivos, 
como o fluxo génico, o tamanho 
efectivo e os padrões de conexão 
entre as subpopulações na evolução 
das frequências alélicas e 
genotípicas dentro e entre as 
subpopulações.



ISLAND MODEL 

Este modelo pode corresponder à subdivisão de uma
população grande em várias subpopulações dispersas
geograficamente, como ilhas de um arquipélago, ou à
distribuição de uma espécie de peixe num conjunto de
lagos

� deriva genética, mutação e selecção natural é ignorada

� As frequências alélicas dos migrantes é igual aos valores 
médios das subpopulações - p



ISLAND MODEL 

Evolução da frequência de um alelo A ao longo do tempo:

pt = pt-1 (1-m) + pm,

pt = p  + (p0 - p )(1-m)tpt = p  + (p0 - p )(1-m)

Probabilidade do alelo A vir de um indivíduo da mesma subpopulação na geração 
(t – 1) com a probabilidade (1 - m)

+  probabilidade desse alelo vir de um indivíduo migrante (m) na geração t-1(com 
probabilidade m) = p

Depende da frequência alélica existente na proporção da população da ilha 
que não são imigrantes (1 – m) na geração (t -1) e da frequência alélica da 
proporção da população da ilha que chega do continente, com frequência 
p 



ISLAND MODEL 

Exemplo:

A 

A=0.2

B

A=0.8
m = 0.10  i.e 10% dos indivíduos em cada geração são 
migrantesA=0.2 A=0.8 migrantes

Frequência do alelo A nas duas populações ao fim de 10 gerações?

POPA          P10 = 0.5 + (0.2 - 0.5)(1 - 0.10)10 =0.395

POPB         P10 = 0.5 + (0.8 - 0.5)(1 - 0.10)10 =0.605

p =

pt =  p  + (p0 - p )(1-m)t

(0.2+0.8)/2 = 0.5

Pt
island = pcontinent + (pt=0

island − pcontinent)(1 − m)t



ISLAND MODEL 



No modelo de Wright-Fisher pode incluir-se a migração e
verificar como esta pode contrabalançar a ocorrência de
deriva genética

F = [1/2N + (1-1/2N)Ft-1] (1-m)2

ISLAND MODEL 

t-1

No equilíbrio,

F = 1 / (4Nm + 1)



ISLAND MODEL 

divergência muito elevada

baixa divergência

divergência moderada

divergência elevada

divergência muito elevada



STEPPING STONE MODEL 



Alguns dos resultados previstos por este tipo de modelo são
bastante simples e incluem os gradientes de frequências alélicas ao
longo de um transecto geográfico como resultado de:

STEPPING STONE MODEL II

Miscigenação de populações diferenciadas
Isolamento pela distância

Selecção diferencial



O ISOLAMENTO PELA DISTÂNCIA

µ = constante



ESTIMATIVAS DO FLUXO GÉNICO 

As estimativas do fluxo génico entre populações mais ou
menos diferenciadas geneticamente são muito difíceis
de obter. De entre os métodos mais utilizados para o
conseguir refiram-se

� FST

� Método dos alelos privativos de Slatkin

� Métodos baseados na teoria da coalescência (Island 
model e Isolation Model)



Método dos Alelos Privativos

Slatkin propôs que a frequência dos alelos privativos (alelos presentes
numa só população) é inversamente proporcional a Nm (taxa de migração
da população)

ESTIMATIVAS DO FLUXO GÉNICO 

Estimativas baseadas no ISLAND MODEL

Wright (1931) mostrou que no equilíbrio,

1. Fst=1/(1+4Nm)

Nm = (1 – FST) / 4FST

FST = 0.009; Nm = 25.7 indivíduos migrantes entre as duas populações por geração



ESTIMATIVAS DO FLUXO GÉNICO



Limitações:

�Tamanho populacional constante

�Número infinito de populações

ESTIMATIVAS DO FLUXO GÉNICO

�Número infinito de populações

�Taxas de migração simétricas

�Equilíbrio (mutação, deriva genética e fluxo génico)

�Espécies com elevado fluxo génico poderão não apresentar 
um nº de alelos privativos suficientes

�Sobrestimativa devido ao polimorfismo ancestral



2. Métodos baseados na teoria da coalescência (Island 
Model)

Métodos de máxima verosimilhança e Bayesianos que utilizam Markov 
Chain Monte Carlo MCMC (p.ex. software MIGRATE)

Limitações:

�Este modelo assume que as populações separaram-se há um 
tempo infinitamente longo e que as populações estão em equilíbrio de 
migração-deriva.

� Sobrestimativa devido à possibilidade de retenção de 
polimorfismo ancestral



Neste exemplo, não ocorreu fluxo 
génico desde a divergência, mas 
mesmo assim existe partilha de 
polimorfismo (polimorfismo 
ancestral)

De acordo com este modelo, a partilha de polimorfismo entre as 
populações é sempre devido à migração. Mas………..

A B



Neste exemplo, não ocorreu fluxo 
génico desde a divergência, mas 
mesmo assim existe partilha de 
polimorfismo (polimorfismo 
ancestral)

Se forem estimadas taxas de 

De acordo com este modelo, a partilha de polimorfismo entre 
populações é sempre devido à migração. Mas………..

A B

Se forem estimadas taxas de 
migração baseados no island model 
iríamos inferir (erradamente) 
ocorrência fluxo génico.

Partilha de polimorfismo ancestral é 
comum, pelo menos nos estádios 
iniciais de divergência, logo não se 
deverá usar este modelo nestas 
circunstâncias



3. Estimativas baseadas com base em

ISOLATION WITH MIGRATION MODEL

Migração ou retenção de polimorfismo ancestral? 

(Hey & Nielsen 2004).

A taxa de migração é 
estimada num contexto de 
divergência entre populações 
(que podem ter divergido há 
relativamente pouco tempo) 
podendo assim avaliar a 
causa da partilha de 
polimorfismo



Isolation with Migration Model

Permite estimar fluxo génico:

i) entre populações que diferem ao nível do tamanho do efectivo;

ii) taxas de migração assimétricas (incluindo vários modelos);

iii) situações de não equilíbrio (fluxo génico em populações que divergiram 
recentemente);

iv) Permitem distinguir entre retenção de polimorfismo ancestral e fluxo génico









ISOLATION WITH MIGRATION MODEL



MÉTODOS BAYESIANOS  

Amostragem “Populacional”Amostragem individual



MÉTODOS BAYESIANOS  

� Não assume a existência de populações predefinidas. Existem K populações, cada uma das 
quais é caracterizada por um conjunto de frequências alélicas por locus

� O algoritmo implementado assume que em cada população os loci estão em HWE e LE

� Estimativa probabilística de cada indivíduo pertencer a uma ou mais populações

� Pode incorporar ou não informação geográfica

� A amostragem pode ser individual, i.e, indivíduos distribuídos uniformemente por toda a área, não 
precisa ser ao nível “populacional”



MÉTODOS BAYESIANOS  

 FL 

BR 

FB 

CA 

HG 

TH 
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VW 

CH 

BH 
43 

25 
54 

K=9 

BH CH VW CA FB FL HG BR  HI INRA TH 

K=2

K=3

K=4

K=5

K=6

K=7

(0.97)

(0.95)

(0.91)

(0.87)

(0.86)

(0.84)


