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ancestralidade comum
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A figura 5 apresenta alguns exemplos da evolução de F que mostram como no 
modelo W-F o tempo e o tamanho populacional são os únicos factores que 
condicionam a probabilidade de identidade/diferença por descendência. No limite, todas 
as linhagens descenderão de um único ancestral, sendo a rapidez com que esse 
limite é atingido inversamente proporcional ao tamanho da população. Como 
as 2N linhagens da geração de referência têm igual probabilidade de se fixar, a 
probabilidade de fixação de uma dada linhagem é 1/2N, ou seja, a sua 
frequência naquela geração (figura 4). De forma geral, a probabilidade de 
fixação de uma linhagem observada em qualquer geração é a sua frequência 
nessa geração (Kimura, 1962; cf. Li, 1997; p. 47-48).  
 
A influência do tamanho de uma população na evolução da sua diversidade 
genética é também ilustrada pela expressão que prevê o tempo médio que uma 
linhagem leva a fixar-se no caso de não se extinguir (tempo condicional de 
fixação) (Kimura e Ohta, 1969): 
 
,-./ = 01) '02 34	('02)

2      [2] 
 
em que p é a frequência da linhagem que acabará por fixar-se (cf. Hamilton, 
2009; p. 72-73). Para uma linhagem com frequência 1/2N – a frequência de 
cada uma das linhagens de uma geração de referência– o tempo médio de 
fixação condicionado à não extinção é de aproximadamente 4N gerações.  
 
Outro aspecto sublinhado na relação [2], é a equivalência entre tfix quando 
p=1/2N e o tempo de coalescência (TMRCA, time to the most recent common 
ancestor); isto é, o tempo que é necessário recuar para encontrar o ancestral 
comum de um conjunto de linhagens, quando se adopta a perspectiva de tempo 
reverso da teoria do coalescente (Templeton, 2006; p. 140-141; Avise 2000; p. 
42). Esta equivalência ilustra bem a relação entre abordagens com diferentes 
sentidos do fluxo do tempo. 
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Figura 5: Aumento da probabilidade de identidade por descendência no 
modelo W-F em populações com diferentes tamanhos (N).  
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Variação genética em humanos

Prugnolle et al., 2005



A deriva é um processo bem 
documentado: 

Variação genética em humanos

Africa and by an observation that within large geographic
regions, source regions more accessible to colonizing popu-
lations along likely migration routes also have greater hetero-
zygosity than more distant regions—for example, southern
Europe compared to northern Europe (Lao et al. 2008), coastal
Melanesia compared to inland Melanesia (Friedlaender et al.
2008), and northwest South America compared to the Ama-
zon region (Wang et al. 2007). Further, serial founder models
explain patterns in statistics of genetic differentiation and al-
lelic correlation along the genome that other, substantially
different models cannot explain (DeGiorgio et al. 2009, 2011).

We can therefore observe that population-genetic models
of the spread of human populations explain the variation
across human populations in levels of genetic diversity and
that this variation is informative about theparticularhistory of

human migrations. We now turn to examining the effects of
these genetic diversity differences on a variety of societally
important scenarios.

Examples: Interactions of Genetic Diversity and Social
Factors

Familial identification in forensic genetic testing

A comparatively new form of forensic DNA testing uses crime-
scene samples to identify unknown suspects through genetic
relatedness profiling (Bieber et al. 2006; Butler 2011;
Gershaw et al. 2011). When no perfect DNA match of a crime-
scene sample to an entrant in a database of potential suspects
is found, investigators can test for a partial match to assess

Figure 2 The serial founder model in human evolution. (A) A schematic of the model. Each color represents a distinct allele. Migration events outward
from Africa tend to carry with them only a subset of the genetic diversity from the source population, and some alleles are lost during migration events.
(B) An example of the model at a particular genetic locus, TGA012. Each set of vertical bars depicts the allele frequencies in a population, with different
colors representing distinct alleles. Within continental regions, populations are plotted from left to right in decreasing order of expected heterozygosity
at the locus [equation (3)]. This figure illustrates the loss of alleles across geographic regions; Native Americans all possess the same allele. The allele
frequencies are taken from Rosenberg et al. (2005).

Review 3

Rosenberg & Kang, 2015. https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/26354973



A deriva é um processo bem documentado: 
Evidências experimentais

Buri, 1956 

•107 populações (garrafas) de 
drosophila 

•16 indivíduos em cada (8 fêmeas, 
8 machos) reproduzem 

•8 machos e 8 fêmeas eram 
sorteados para formar nova 
geração 

•Alelo bw75 visível, início p = 0.5 

Início

Fim



A deriva é um processo bem documentado: 
Evidências experimentais

Loss of heterozygosity
• Heterozygote frequency = 2 pq

– Alternatively 2p(1-p)
– At a maximum when p = 0.5

• Buri Drosophila experiment
• 107 lines of 8 females 8 males
• Start p = q = 0.5
• Qualitative: heterozygosity

decrease
• Quantitative: for population with

size 16, heterozygosity should
follow dashed line; instead
followed solid gray line - the
prediction for n = 9

Declínio de H observado

Declínio de H 
para N=9

Declínio de H 
para N=16
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Tamanho Populacional Efetivo (Ne)

Definição: Tamanho de uma população 
ideal (Wright-Fisher) que perde variação 
na mesma taxa que a  população sob 
estudo 

Porque Ne pode ser diferente de NC?

Definição



Tamanho Populacional Efetivo (Ne): 
variação temporal de N
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Tamanho Populacional Efetivo: variação 
em razão sexual

por exemplo, supondo que há 5 gerações com mudanças de tamanho calcula-

se o Ne usando:

1
Ne

= 1
N1

+ 1
N2

+ 1
N3

+ 1
N4

+ 1
N5

Para uma população que 9 gerações com tamanho 1000 e 1 geração com

tamanho 10 o Ne é

1
Ne

= 9
10

1
1000 + 9

10
1
10

Ne = ( 9
10

1
1000 + 9

10
1
10 )

�1 = 91.4

Outro caso envolvem assimetria no número de machos e fêmeas de uma

população

Ne =
4NmNf

Nf+Nm

Po

1

Num conjunto de elefantes marinhos, a 
proporção de machos e fêmeas 
reprodutivos era a seguinte: 

N
m 

= 20,  N
f 
= 550

570 indivíduos 
20 machos 
550 fêmeas

77 indivíduos 
no modelo 

W-F
=

Tamanho censo Tamanho efetivo



ΔNH = −H
2N

ΔuH = (1 − H)2μ

perda de 
variação por 
deriva

ganho de 
variação por 
mutação

H
2N = (1 − H)2μ ⇒ Heq = 4Nμ

4Nμ + 1
variabilidade 
resultantes dois dois 
processos

Variação dentro de populações 
segundo a teoria neutra
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Interação de mutação e deriva
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Variação dentro de populações 
segundo a teoria neutra



Evolução neutra em humanos?

Será que a teoria neutra se aplica a nós?  

Podemos testar 

H = 0.1 

μ = 10-6 
N=?

!12

Heq =
4Nμ

4Nμ + 1


