
FILOGEOGRAFIA



O QUE É A FILOGEOGRAFIA



ANTES DA FILOGEOGRAFIA 

Mesmo antes da palavra ou disciplina
“FILOGEOGRAFIA”, os investigadores já estudavam
a relação entre a variação genética e a geografiaa relação entre a variação genética e a geografia

Alguns métodos já bastante “antigos” (mas que
continuam a usar-se) para dados alélicos incluem:



1. A geração de mapas de frequências alélicas por
interpolação e os mapas sintéticos de Cavalli-Sforza



Diversidade genética de 6 genes 
proteicos do leite de vaca 

Coincidência geográfica entre a diversidade 
genética encontrada em 6 proteínas do leite de 
vaca com os principais centros de “produção de 
leite” conhecidos durante o Neolítico e a actual 
tolerância à lactose em Europeus

Distribuição geográfica actual do alelo 
que confere tolerância à lactose em 
humanos 



2. Detecção de descontinuidades genéticas: Wombling e
Monmonier’s algoritmo

wombling Monmonier’s algorithm
Detecta fronteiras entre os vértices de um  gráfico de valores. 
Isto é feito encontrando o percurso que exibe a distância 
mais longa entre os vértices. O algoritmo procura a maior 
distância entre dois vértices vizinhos. Uma fronteira poderá 
resultar de um decréscimo abrupto desses valores.

Detecta alterações no declive das 
frequências alélicas interpoladas



3. Autocorrelação espacial

Correlação das frequências alélicas 
entre pares de localidades e sua 
variação com a distância geográficavariação com a distância geográfica



4. Teste de Mantel

Investiga a significância estatística entre duas matrizes: a 
matriz de distâncias genéticas e a matriz das distâncias 
geográficasgeográficas



Scatterplots of protein multilocus FST estimates versus riverine distance for pairwise 
combination of populations.

Antunes A et al. J Hered 2006;97:193-205

© The American Genetic Association. 2006. All rights reserved. For permissions, please email: 
journals.permissions@oxfordjournals.org.



O NASCIMENTO DA FILOGEOGRAFIA

John Avise 

(1979) 

revisited



Avise JC et al (1987). Intraspecific phylogeography: the mitochondrial
DNA bridge between population genetics and systematics. Annual
Review of Ecology and Systematics 18: 489-522.

FILOGEOGRAFIA: O BAPTISMO

i) A maior parte das espécies é constituída por populações geograficamente distintas i) A maior parte das espécies é constituída por populações geograficamente distintas 
cujos membros ocupam diferentes ramos numa árvore filogenética intraespecífica

ii) Espécies com elevada capacidade de dispersão não têm estruturas filogeográficas 
bem marcadas, como, por exemplo, insectos voadores, aves, peixes marinhos, ou ainda 
aquelas, como presumivelmente a espécie humana, que se caracterizam por uma 
expansão recente a partir de um único refúgio

iii) Os grupos monofiléticos que se caracterizam por grandes descontinuidades 
filogenéticas são geralmente o resultado da existência de barreiras extrínsecas antigas 
ao fluxo génico



A EVOLUÇÃO DOS ESTUDOS 
FILOGEOGRÁFICOS ENTRE 1987 E 2006



A EVOLUÇÃO DOS ESTUDOS 
FILOGEOGRÁFICOS ENTRE 1987 E 2006



A EVOLUÇÃO DOS ESTUDOS 
FILOGEOGRÁFICOS ENTRE 1987 E 2006



A POPULARIDADE DO mtDNA



Durante muitos anos, as análises filogeográficas usando
dados de sequencias baseavam-se em meras inferências de
observação, carecendo de suporte estatístico.

FILOGEOGRAFIA

In 1998, Templeton desenvolveu um método - Nested Clade 
Analyses (NCA)



O DESENVOLVIMENTO DA ANÁLISE 
CLADÍSTICA HIERARQUIZADA (NCA ou 

NCPA) I

1. A construção de uma rede de haplótipos
2. A existência de uma idade diferente para os

haplótipos: os externos (tip clades), ou maishaplótipos: os externos (tip clades), ou mais
recentes, e os internos (internal clades), ou
mais antigos

3. A construção de clados progressivamente
mais antigos

4. Um teste estatístico de associação entre estes
clados e a geografia



O DESENVOLVIMENTO DA ANÁLISE 
CLADÍSTICA HIERARQUIZADA (NCA ou 

NCPA) II
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A ANÁLISE ESTATÍSTICA DA NCA ou 
NCPA I

Dc – distância entre os membros de um clado e o seu
centro geográfico

Dn – distância entre os membros de um clado
hierarquizado e o seu centro geográfico

Dc (int) – Dc (tip)Dc (int) – Dc (tip)
Dn (int) – Dn (tip)

A aplicação de permutações que testam a H0 de não
associação entre a distribuição dos haplótipos e a
geografia

A chave interpretativa



Limitações e críticas à NCA ou NCPA

�Falta de rigor estatístico; excesso de falsos positivos (fragmentação e expansão)

� Baixo poder para detectar expansão populacional em situações extremas

�Tendência para detectar isolamento pela distância

�Baseia-se numa só genealogia, ignorando a estocasticidade das genealogias

� O teste de permutações são feitas ao nível do indivíduo e não das populações

� Chave de interpretação

Espécie com cruzamentos ao acaso

Bottleneck

Estrutura espacial significativa, possivelmente com expansão 
(caso o alelo vermelho seja derivado)



A CONCORDÂNCIA GENEALÓGICA

Múltiplos caracteres genéticos diagnósticos 
formam clados suportados estatisticamente 

Concordância entre múltiplos loci 
independentesindependentes

Factores biogeográficos históricos afectam 
múltiplas espécies

Concordância entre dados genéticos e 
evidências biogeográficas tradicionais



A DISCORDÂNCIA GENEALÓGICA

�Polimorfismo ancestral

�Recombinação

�Selecção natural

�Introgressão�Introgressão



Os problemas associados ao estudo de
uma única genealogia

FILOGEOGRAFIA E ESPECIAÇÃO



FILOGEOGRAFIA E ESPECIAÇÃO I

shared polymorphism exclusive polymorphism fixed difference

Gene flow

Time



FILOGEOGRAFIA E ESPECIAÇÃO II



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA

Testar hipóteses comparando os 
nossos dados com cenários 
hipotéticos – Qual o cenário que 

�Vamos simular várias genealogias usando o modelo coalescente de 
acordo com o cenário hipotético histórico que queremos testar 
(assumindo um Ne ou divergência ou número de sítios variáveis ou 
outros parâmetros, que é estimado a partir dos dados.

�Vamos comparar os valores obtidos através de simulações 
coalescentes (medidos através de uma estatística) com a mesma 
estatística obtida para os nossos dados.

hipotéticos – Qual o cenário que 
melhor explica os nossos dados?



t2 (130 kybp – 3 Mybp)

θ θ

Model 0 – long-term divergence

t1 (20 kybp)

ms (program for generating 

samples under neutral models)

Hudson, R. R. (2002) Bioinformatics.

� Modelos para testar hipóteses filogeográficas 
alternativas, que incorporam a divergência 
temporal e outros parâmetros adicionais, como 

t (20 kybp)

θ1 θ2

θ1 θ2

Model 1 – recent colonization

Population 1 Population 2

Population 1 Population 2

temporal e outros parâmetros adicionais, como 
p. ex o Theta (estimado a partir dos nossos 
dados)

�Depois de definido os modelos, vamos 
comparar os valores obtidos (para 
determinados parâmetros ou estatísticas) 
através de simulações coalescentes de 
acordo com o cenário hipotético que 
queremos testar com os valores para os 
mesmos parâmetros ou estatística obtidos 
para os nossos dados.



Model rejection results
H. bischoffi
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Model rejection results
R. crucifer
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A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA

A B

A

S=4

MESQUITE
Maddison & Maddison. 

http://mesquiteproject.org.

Vamos estimar Slatkin & Maddison's estatística s - discordância entre a árvore do gene e a 
subdivisão populacional. 
P. ex. Se as  populações já divergiram há relativamente muito tempo, o único processo 
responsável pelo padrão observado é a migração. Então S pode ser interpretado como o 
número mínimo de eventos migratórios entre as populações

Qual a probabilidade de obter S = 4, se as populações divergiram à 
10 mil anos (assumindo total isolamento desde a divergência), tendo 
em consideração o efectivo populacional das populações?

A
N=20

B
N=20 B



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA

Sitta pygmaea)

Spellman & Klicka 2006. Proc. R. Soc. B



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA

Hipótese 1 – Dois refúgios pleistocénicos 
durante as glaciações

Sitta pygmaea

Hipótese 2 – Um refúgio pleistocénico 
durante as glaciações



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA

2 refúgios 1 refúgio

A hipóteses de dois refúgios (talvez a mais provável) é 
rejeitada



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA

Modelos de nicho ecológico e de paleodistribuição



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA



A FILOGEOGRAFIA ESTATÍSTICA
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Isolation with Migration

Hey J. Nielsen R. 2004. Genetics
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CONGRUÊNCIA TEMPORAL DA 
DIVERGÊNCIA ENTRE VÁRIAS ESPÉCIES 
CO-DISTRIBUÍDAS

MG

PR

SC

RS

ES

RJ

SP

msBayes: hierarchical ABC

Hickerson MJ. et al. 2007. Bioinformatics
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OS CENÁRIOS FILOGEOGRÁFICOS NA EUROPA 

Gafanhoto Ouriço-cacheiro Urso-pardo

Cenários deduzidos através de estudos genéticos





Bosques Caducifólios

Estepe Meridional

Bosques Coníferas

Estepe

Vegetação Alpina

Glaciares ou Gelo Permanente

Tundra Ártica



Rotas de expansão pós-glaciares

Adapted from Hewitt (1999)



MtDNA sequenciação de
fósseis de mamíferos extintos

Ausência de estrutura filogeográfica
no passado, em oposição à forte
estrutura no presente

“Weak phylogeography”

(os padrões observados actualmente
poderão ser de transição)



Península Ibérica há 18-20 milhares de anos



REFÚGIO DENTRO DO REFÚGIO

7

SMCX

MSN

7



Linhagem A
Linhagem B

(27)

 

REFÚGIO DENTRO DO REFÚGIO

Linhagem A

Linhagem B



1. Glaciação;

Refúgios

SALAMANDRA-LUSITÂNICA

2. Pós-glaciação;

3. Distribuição actual.

Expansão Sul-Norte e formação 
de uma área de contacto 
secundário


