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Introducao

A genOmica populacional hoje é tema recorrente em recursos genéticos, se referindo ao
estudo de variagOes das frequéncias génicas ou genotipicas que ocorrem em populagdes em
consequéncia de processos evolutivos como selecao natural, mutacdo, deriva genética e fluxo
génico, levando em consideragao os fatores, tais como: recombinagdo, estrutura e subdivisao
populacional que podem ou nao estar associados a fendmenos adaptativos ou de especiagao.

Ao longo dos anos os geneticistas de populagdes vinham estudando os padrdes de variagao
na estrutura genética (causadas por selecio, mutagdo, migracao, fluxo génico e distribuicao
espacial dentro e entre populagdes) com base em estudos de um ntimero limitado de marcadores
anonimos de genes ou locos génicos (BRAGG et al., 2015). Carente de ferramentas genomicas,
a genética de populagdes se concentrava na andlise de amostras de genes, relativamente
pequenas, obtidas de populagdes naturais. No entanto, a partir dos anos 90’s, ferramentas de
analise gendmica passaram a ser aplicadas para estudos de polimorfismo genético em seres
humanos e, em consequéncia, o termo “gendmica de populagdes” comecou a ser usado para
descrever a analise de polimorfismos observados em larga-escala (ELLEGREN, 2014). Desde
entdo, cada vez mais, passou-se a utilizar o termo gendmica de populagdes para designar os
estudos de genética de populagdes que avaliam polimorfismos de DNA em escala gendmica.

Do que se trata?

O termo “genOmica populacional” se refere ao estudo abrangente de todos os genes do
genoma de um organismo (HARTL & CLARK, 2010). Em seu sentido mais amplo, esta € uma
area de estudo que combina os objetivos da genética de populagdes naturais com a amostragem
gendmica ampla (GWAS — genome wide association), para compreender a adaptagdo especifica, a
evolucdo, e conhecer a forca evolutiva que estd afetando a populacio (GONZALEZ-
MARTINEZ et al., 2006).

Como citado anteriormente, somente recentemente as abordagens da gendmica de
populagdes incluiram o sequenciamento de DNA em larga-escala, ensaios sobre abundancia de
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transcritos e estudos funcionais por meio de eliminagdo ou inibi¢ao sistematica da atividade de
cada gene. Ainda, métodos computacionais foram adotados para manejo, comparagdo e
interpretagao, com o objetivo de estudar as frequéncias alélicas, identificar genes polimorficos e
definir a sua posicdo no genoma, verificar a presenca de desequilibrio de ligagdo génica,
estabelecer a estrutura e a distribuicao da diversidade genética, realizar inferéncias sobre a
histéria demografica de uma populacao e definir qual das forgcas evolutivas (mutagdo, migragao,
selecdo e deriva genética) esta atuando sobre os individuos da populagao em estudo (HARTL &
CLARK, 2010).

Estudos genomicos de populagdes também tem permitido acessar questdes relativas a
conservagao das espécies, tais como: efeitos da mudanga de Aabitat sobre a adaptacao local, sobre
a estrutura e a diversidade genética (ALLENDORF ez al., 2010). Além disto, os estudos espaciais
e temporais estao ajudando a entender os efeitos da fragmentacao de habitat e das atividades
humanas sobre a estrutura e a diversidade genética das populagdes naturais. Estas informagdes
ajudam estabelecer planos de manejo em habitats perturbados e heterogéneos (VEGA et al.,
2016), responder questdes sobre a relacao filogenética entre taxons nao resolvidos e determinar
os locos génicos responsaveis pela especiacao, adaptagdo local, interagdo entre as espécies € a
depressao por endogamia (FUENTES-PARDO & RUZANTE, 2017).

Em tempos de mudanga climatica crescente, torna-se muito relevante o estudo da gendmica
populacional. Compreender a base genética da adaptagdo e da divergéncia entre populagdes €
um dos principais objetivos da genética de populagdes e serve de caminho para entender a
evolugdo (KRUTOVSKY, 2006). Mudangas extremas em variaveis ambientais (tais como:
temperatura, humidade, luminosidade) geralmente tem efeito sobre o genoma das espécies que
podem ajustar a distribuigdo da variabilidade genética, caso exista variagao ao nivel de genoma,
ou podem gerar novas variagdes por meio de mutagdes que produzam adaptacao ou, ainda,
serem extintas por nao serem capazes de se adaptar. De acordo com Bragg er al. (2015) o estudo
da distribui¢do da variagdo gendmica ao longo de paisagens pode indicar interagdes complexas
entre genes e ambiente, os quais podem determinar e/ou influenciar a distribuigdo da espécie,
podendo ainda indicar a associagdo/adaptagdo de determinados fenotipos a condigdes locais.
Deste modo, determinar a dire¢cao da evolugdo e o status adaptativo das espécies pode ajudar a
entender melhor como os mecanismos evolutivos afetam genes e causam adaptacao (YANG et
al., 2017).

O desenvolvimento do sequenciamento de ultima geracao (Next Generation Sequence - NGS)
utilizando plataformas Illumina (HiSeq ou MiSeq), Roche (454) e Life technologies (Ion Proton,
Torrent ou SOLiD) e o desenvolvimento de ferramentas mais robustas na bioinformatica, que
sdo capazes de avaliar grande quantidade de polimorfismos de DNA, tem permitido acessar
uma vasta gama de questdes genéticas e evolutivas em organismos ndo-modelo, que é o caso
das populagdes nativas, contudo a quantidade de DNA repetido segundo Ellegren (2014) ainda
constitui um obstaculo para acessar todo o genoma e afeta a continuidade do sequenciamento.

Técnicas de estudo de genomas
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Com o advento do sequenciamento de ultima geracao (NGS) foram desenvolvidas técnicas
de genotipagem reduzida do genoma em larga escala através da andlise de polimorfismos de
nucleotideos isolados (Single Nucleotide Polymorphisms — SNPs). Dentre as técnicas que diminuem
a complexidade sdo descritos os GBS (Genotyping by Sequencing), RAD e ddRAD (Restriction Site
Analysis) e a RNAseq (Transcriptdmica) que consiste no sequenciamento de cDNA a partir do
mRNA. Utilizando estas técnicas, ¢ possivel realizar a analise de polimorfismo de genoma
completo baseado em grande quantidade de amostras obtidas de populagdes ndao-modelo,
embora este tipo de estudo possa ser um pouco complicado pela inexisténcia de um genoma de
referéncia e pelo elevado custo gerado na analise de multiplos individuos (FUENTES-PARDO
& RUZANTE, 2017).

RAD, ddRAD

A técnica RAD (Restriction-Site Associated DNA-Sequencing) proposta por Baird ez al. (2008)
envolve o uso de enzimas de restricao para fragmentar o DNA, o que promove consideravel
redugdo nos custos de genotipagem, se tornou bastante popular por poder ser aplicada a qualquer
espécie sem a necessidade de caracterizagdo prévia dos SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms).
Esta metodologia tem sido utilizada para realizar estudos de estrutura genética, hibridizagao
entre espécies, histéria demografica, migracao e filogeografia, bem como para detectar locos
envolvidos na adaptagao e divergéncia de populagdes naturais.

Modificagbes na técnica de RAD tem sido feitas para melhorar a eficiéncia no
sequenciamento utilizando uma enzima de corte frequente e uma enzima de corte raro e corte
com enzima seguido de sonicagdo (para inser¢do de adaptador randémico). Mas, de acordo com
Sheben et al. (2017) para o sequenciamento de multiplas amostras em uma unica /ane (linha de
sequenciamento) adaptadores com codigo de barras devem ser ligados as extremidades
digeridas. E, a biblioteca gerada deve passar por um screening para selecao de fragmentos de
tamanho adequado para o sistema de sequenciamento adotado, os quais devem ser amplificados
com ambos os adaptadores. Entretanto, para Lowry ef al. (2017) embora a técnica RAD seja
eficiente e tenha custo baixo, em fun¢do dos problemas detectados, ao realizar estudos
adaptativos antes de utilizar o sequenciamento baseado na técnica RAD deveriam ser
considerados outros métodos, pelo baixo polimorfismo apresentado e pela dificuldade em
capturar variagdes existentes em regides génicas envolvidas na adaptagdo. Um exemplo seria
utilizar RNAseq (transcriptdmica) ou exoma quando o DNA de referéncia nao estiver
disponivel.

GBS

Genotyping by Sequencing € uma variacao da técnica RADseq que foi simplificada por Elshire
at al. (2011) e se baseia no uso de enzimas de restricao que sao sensiveis a metilagao, tais como
a ApeK1. Estas, sao capazes de eliminar regides repetitivas do genoma o que simplifica muito os
problemas computacionais durante o alinhamento em espécies com elevado nivel de diversidade
genética. Nesta metodologia o DNA dos individuos em estudo deve ser cortado com a enzima
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ApeKI (Figura 1) que é sensivel a regides metiladas ou qualquer outra enzima que deixa
saliéncias (extremidades coesivas) usadas para ancoragem de barcodes e ligagdo de adaptadores
de 4 a 8 pares de base (pb). Apds amplificar o DNA, procede-se a purificagao dos fragmentos,
verificagdo de tamanho dos fragmentos, sendo ideal 170 a 350 pares de base (pb), e o
sequenciamento.

Estudos posteriores, otimizaram a técnica de GBS para genomas altamente repetitivos para
espécies sem genoma de referéncia utilizando um sistema com duas enzimas (Pst/Mspl)
permitindo a amplificacdo das sequéncias forward e reverse. Neste sistema, dois grupos de
adaptadores sdao construidos, um possuindo barcodes e sequéncias complementares ao primer
forward e outro complementar ao primer de sequenciamento reverse (POLAND et al., 2012).
Estudos posteriores realizados por Sonah ez al. (2013) avaliaram a eficiéncia das enzimas ApeKI,
Pstl e Mspl verificaram que a enzima ApeKI gerou a maioria dos fragmentos no tamanho
desejado, enquanto Mspl gerou inumeros fragmentos muito pequenos que devem dificultar o
bom performance durante o sequenciamento na plataforma Illumina, e a enzima Pstl, ainda que
associada a Mspl (estratégia de duas enzimas), foi capaz de acessar poucas regides gendmicas de
interesse. Outras adaptagdes na técnica RAD-GBS tém permitido o sequenciamento pelo
sistema Ion torrente em espécies com pouco DNA (LEBORDOUS ez al., 2014).

CH3 CH3 DNA depois do corte
5’ I1 I1 3 q u |
3 5
Adaptador do barcode ~ Barcode Inserto de DNA Adaptador comum

1 | 1 1
5’- CACTTCTCAGAGGTCxxxCWGCNNN. . NNNGCWGTACACTTGCTA - 3’
3’- GTGAAGAGTCTCCAGyyyGWCGNNN..NNNCGWCATGTGAACGAT - 5’

1

Sobreposi¢cdo ApeKI

Primer de 3’-CTTCTCAGAGGTCxxxCWGCNNN
sequenciamento == 5’ GAAGAGTCTCCAG ==y

=)

NNNGCWGTACACTTGCTA - 3’

ATGTGAACGAT - 5’
S -

Figura 1: Etapas no preparo do DNA pela técnica de GBS utilizando a enzima ApeKI (ELSHIRE atal. 2011).
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O uso desta técnica tem reduzido drasticamente o custo e o tempo de preparo das
bibliotecas. Além disto, o uso de barcodes tem permitido que amostras individuais fossem
agrupadas para o conjunto comum de primers permitindo amplificar as bibliotecas por PCR,
realizar estudos de espécies nao-modelo e, ainda, facilitando a identificagdo das amostras
tornando mais precisa a associagdo entre genotipo e o fendtipo (BATHIA et al., 2013). Assim, a
técnica de GBS vem desempenhando papel importante na transicdo da area de genética de
populagdes para gendmica de populagdes que, associada com caracteres fenotipicos, permite o
mapeamento e a rapida identificacao de genes para a introgressao no germoplasma de plantas
cultivadas (SCHEBEN ez al., 2017).

Transcriptomica e protedmica

A analise de transcriptoma lida com questdes que envolvem partes transcritas do genoma e
o nivel de atividade dos genes transcritos. No passado, estas questdes eram avaliadas com os
microarranjos (que se baseia na hibridacao de sondas de DNA com amostras de RNA). A
utilizacdo da abordagem NGS nos estudos de RNA-seq (transcriptOmica) nao depende da
anota¢ao do genoma, pois o sequenciamento do RNA mensageiro (mRNA - genes transcritos)
da populagdo permite saber qual parte do genoma estd sendo transcrita (WANG, 2016). Para
estudos de RN Aseq trabalhos classicos envolvem a extracao do RNA total e a separagio mRNA
por purificagdo utilizando kits de purificagao ou colunas contendo esferas de oligonucleotideos
de timina (T) que separam o mRNA (Figura 2). Em seguida, procede-se a sintese do cDNA por
transcriptase reversa. O cDNA obtido passa pela etapa de fragmentagdo, reparo das
extremidades, adigdo de adaptadores tunicos e amplificagdo por PCR para a formagdo das
bibliotecas que, posteriormente, serdo sequenciadas.

Extracio de RNA fW‘\ NSNS\
AN DI
- o Va2 NAYAYA

l Separacio do mENA

MINSNNAAAA Sequenciamento
T
l Bibliotecas de RNAseq
: N EAYAY A gk
Sintese do cDINA NN Amplificacio por PCR
i Adicio de adaptadores
tinicos . — T N
(g - I N
- | | | | T
Fragmentacio do cDNA DS s s B N

e reparo das extremidades

Figura 2. Esquema das etapas envolvidas no RNAseq (esquema baseado em Kumar et al., 2012)
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A qualidade superior e a rdpida obtengcao dos resultados tornaram viavel a execu¢ao de
projetos pequenos e analise da expressdo génica em larga escala, apesar da dificuldade e do custo
um pouco elevado na construgdo das bibliotecas (KUMAR et al., 2012). Uma vantagem do
RNA-seq ¢ a capacidade de coletar expressdao génica e polimorfismo génico (SNP) de um tnico
conjunto de dados. Pela comparagao dos resultados do controle com os tratamentos € possivel
identificar genes ativos e reprimidos em resposta a um tratamento particular (experssao génica
diferencial) em espécies ndao-modelo (TOOD et al., 2016) e agrupar estes genes em categorias
funcionais (GO — Gene Ontology). Assim, ¢ possivel descobrir quais processos moleculares
estdo sendo afetados no organismo pela mudanga ambiental (DE WIT ez al., 2012).

Apesar da técnica ainda ser subutilizados em estudos adaptativos, estas metodologias tém
criado ferramentas com potencial de promover significante avango na compreensdo da
diversificagdo adaptativa, além de estar proporcionando insights bioldgicos sobre o
desenvolvimento, fung¢ao génica e respostas fisioldgicas ao estresse sendo recomenda em estudos
que visam melhorar a compreensao sobre evolugdo e a adaptagdo (VOECKEL ez al., 2017,
LOWRY etal., 2017).

Estudos de genoma completo

Sequéncias de genoma completo, em contraste as sequéncias de locos individuais, revelam
a biologia do genoma e como o material genético € organizado permitindo verificar a
abundancia de elementos transponiveis, densidade dos genes no genoma, além de retratar
muitas outras caracteristicas, tais como: composi¢ao de bases, RNAs codificadores e, marcas de
modificagdes nos nucleotideos e na cromatina (ex: taxa de recombinagdo) que sao parametros
criticos em estudos de genética de populacdes e evolugcdo. Uma das percepgdes obtidas dos
estudos de genoma completo € que a taxa de recombinag¢ao ao longo do genoma ¢ bem mais
heterogénea do que se pensava e que existem regioes, tais como as extremidades dos bragos do
cromossomo, que apresentam um elevado indice de recombina¢do. Uma das implicagdes é que
a recombinac¢ao afeta a eficiéncia da selecao de sitios ligados e a selecao de sitios locais. Este
fendmeno, conhecido como efeito Hill-Robertson, ocorre porque diferentes mutacdes favoraveis
devem surgir em contextos genéticos diferentes e, conforme os alelos favorecidos aumentam de
frequéncia eles produzem desequilibrio de ligagdo negativa com alelos de regides vizinhas
fazendo com que o produto das frequéncias dos gametas que contém um alelo favoravel e outro
desfavoravel seja maior do que o dos gametas que contém ambos os alelos favoraveis ou ambos
desfavoraveis, o que dificulta a selecdo do alelo favoravel (HARTL & CLARK, 2010). Neste
caso, a selecdo deve favorecer a taxa de recombinag¢do nestas regioes. Assim, a possibilidade de
obter estimativas da taxa de recombinag¢ao (combinando andlises de ligacdo e sequéncias
gendmicas) tem produzido insights sobre a evolugao da composi¢cdao de nucleotideos e a sua
relagdo com a histéria evolutiva do organismo (ELLEGREN, 2014).

De acordo com Weigel & Nordborg (2015) o problema come¢a quando algumas
caracteristicas sdo altamente herdaveis sem que qualquer efeito marginal seja detectado nos
polimorfismos, mostrando que a “selecao” mais do que a “deriva” determina o destino do alelo
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desde que o seu efeito sobre a adaptacao seja maior que o inverso do tamanho efetivo da
populagdo (Ne). Organismos grandes que tenham tamanho populacional pequeno também
podem sofrer forte efeito da selegdo a favor (ou contra) o aumento (ou redugdo) da aptidao do
alelo através de efeitos que jamais possam ser vistos no desenvolvimento, na fisiologia e na
morfologia. Além disto, fatores ambientais bioticos e abidticos que jamais sao constantes afetam
os efeitos da selecao. Entretanto, quando regides codantes ou genes expressos sdao afetados pela
delecao, mudanga na fungdo génica ou tipo de proteina, é possivel caracterizar polimorfismos
moleculares com importancia adaptativa.

Bioinformatica aplicada ao estudo de sequéncias genomicas

Para responder qualquer pergunta a nivel bioldgico, os arquivos (no formato FASTA)
contendo as informagdes geradas no sistema NGS devem ser submetidos a verificacdo de qualidade
das leituras que consiste na remog¢ao de bases com escore inferior a 20, remog¢ao dos adaptadores
contendo barcodes, elaboragao de graficos contendo informagdes a respeito da qualidade dos
escores e dos nucleotideos e, cadlculo das fragdes de leituras em duplicata e singleton presente nos
dados. Verificada a qualidade das leituras € realizado o alinhamento das sequéncias para a
formacao dos contigs (sequéncias de leitura mais longas) que irdo representar cada mRNA
transcrito (para estudos de RNAseq).

Estabelecer um /ink entre a variagdo observada a nivel de sequéncia e a fungdo génica é um
grande desafio para dados de RNAseq oriundos de organismos nao-modelo. Neste sentido,
utiliza-se a ferramenta de busca para alinhamento basico local (BLAST — Basic Local Alinhament
Search Tool) para proceder anotagdes com base na semelhanga de genes/proteinas/fungdes
conhecidas. Consultando as trés maiores bases de dados (GenBank, Uniprot Swiss-Protein e
TrEMBL) € possivel identificar as sequéncias mais semelhantes para cada um dos contigs € a
informacgdo disponivel para as sequéncias identificadas pode ser utilizada para anotar as
propriedades mais provaveis dos contigs obtidos no estudo. No caso de coincidéncias
significantes entre os contigs e a base de dados sera possivel, também, identificar o nome dos
genes, obter sua descri¢ao geral e a classificagao de agrupamento para categorias especificas de
genes (GO - Gene Ontology) baseados na fun¢do celular e molecular.

Depois disto, é realizado o mapeamento que consiste no alinhamento das leituras a uma
sequéncia de referéncia. Para realizar o mapeamento das leituras em uma sequencia de
referéncia existem varios programas que diferem nos algoritmos e na velocidade. O objetivo €
criar um arquivo conhecido como mapa de alinhamento de sequéncia (SAM - Sequence
Alignment Map) para cada uma das amostras. Este arquivo serd composto por uma linha para as
leituras de cada amostra chamada de sequencia de referéncia (gene, contig ou regiao génica) para
a qual ela foi mapeada, a posi¢ao na sequéncia de referéncia e o score do mapeamento na escala
Phred, entre outros. As informag¢des SAM serdo utilizadas para extrair informagdes sobre a
expressao génica e para identificar o polimorfismo presente nos dados. Varios parametros
podem ser definidos nesta etapa. Para maiores detalhes acessar http://bio-
bwa.sourceforge.net/bwa.shtml
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A etapa sequinte envolverd a contagem do numero de leituras, normalizagdo e teste para
diferencas e, analise de enriquecimento funcional. A contagem do ntimero de leituras no arquivo
de cada amostra (mapeados uma unica vez para cada contig ou gene) permite ter uma nog¢ao do
nivel de expressdo génica de cada transcrito, pois ranscritos mais abundantes apresentam um
maior nivel de expressao.

Diferentes populagdes em geral sao geneticamente diversas, o que pode apresentar
implicagdes importantes no potencial de adaptagdo e na resiléncia das espécies. Assim, 0s
padrdes de diversidade genética detectada no polimorfismo de nucleotideos (SNP)podem
fornecer uma idéia da historia demografica e evolutiva da espécie. Os niveis de polimorfismo
observados entre as espécies sao bastante variaveis, mas leituras curtas obtidas de uma unica
lane facilmente identificam aproximadamente 1000 SNPs. Para detectar a variagdo real € preciso
separar os polimorfismos do sequenciamento e alinhamento por meio de uma filtragem dos
dados baseada em modelos estatisticos, tal como o modelos mendeliano e o de equilibrio de
Hardy-Weinberg.

Espera-se que nivel de expressdao génica varie entre amostras e/ou individuos devido a
fatores externos. Uma vez conhecido o fator que estd produzindo a variagdo (ex.: diferengas na
temperatura) este poder ser utilizado para verificar a sua relagdo com questdes relativas a
estrutura e diversidade genética das populagdes, adaptagdo e fatores evolutivos que afetam a
espécie.

Estatisticas para estudo das populacdes naturais

Sabe-se que as forgas estudadas pela genética de populagdes classica, tais como a mutagao,
migragdao, deriva e selecdo apresentam impacto direto no padrdo de variagdo que pode ser
observado ao nivel de sequéncia de nucleotideos na molécula de DNA. Assim, o conhecimento
da sequéncia completa dos genes fornece um retrato muito mais rico a respeito da variagdo
genética existente nas populagdes do que as informagdes obtidas pelo modelo classico “A” e “a”
(onde genes eram entidades quimicamente indefinidas). Em funcdo disto, a genética de
populagdes molecular passou a requerer uma parametrizagdo muito mais detalhada de processos
envolvidos na evolugao das espécies, tais como a mutagdo. Assim, sempre que padrdes de
variagdo inesperados sdo observados nas sequéncias de DNA surgem novas demandas para o
desenvolvimento teorico da genética de populagdes (HARTL & CLARK, 2010).

Atualmente, os estudos de genética de populacdes passaram a ter abordagens em escala de
paisagem, onde a frequéncia de genes e alelos passa a ser olhada dentro da paisagem onde a
populagdo se encontra, incorporando aspectos relativos ao ambiente ecoldgico em que vivem
(tais como: altitude, luminosidade, humidade, temperatura, etc.). Para viabilizar inferéncias
bioldgicas mais amplas foram necessarios avangos na estatistica de populagdes afim de permitir
o refinamento e amplia¢do de abordagens, tais como: regressao multipla de matrizes de distancia
e o teste de restricdes de Mantel, e o desenvolvimento métodos completamente novos (tais como:
a teoria dos circuitos, graficos populacionais, graficos de componentes principais € matrizes
vizinhas).
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A vasta gama de questdes potenciais geradas no estudo das espécies, da historia de vida e o
habitat onde vivem fez com que a abordagem robusta utilizada na genética de paisagem tenha
resultado no desenvolvimento de estruturas de software que exigem do pesquisador de genética
de populagdes o conhecimento e experiéncia no uso do programa R e das linguagens de
programacao Perl e Python (DYER, 2016).

Como dados genomicos podem refletir a selecao do passado?

De acordo com Clark et al. (2003) os atributos do DNA que refletem a sele¢dao do passado
sao:

e Padrao de variagdo sindnima (ds) e nao-sindnima (dy) em genes codificadores de proteinas
(0 =dy/ds)

e Espectro de frequéncias locais (quantos alelos/nucleotideos polimorficos existem no gene).
Excesso de alelos raros indicam seleg¢do purificadora (alelo mutante deletério), excesso de
alelos comuns indicam sele¢do positiva e a vantagem do heterozigoto indica selegcao
balanceadora

e Padrao de desequilibrio aberrante

e Haplotipos muito longos

e Padrao de polimorfismo entre espécies fora dos niveis d

e e divergéncia

e Divergéncia excepcional entre populagdes

Problemas no uso de SNPs em estudos de selegao

e Viés na identificacao do SNP

e Mistura populacional devido a cruzamentos ou estratificacdo populacional (quando
consideramos uma unica unidade panmitica populagdes subdivididas)

e Histéria demografica confunde o teste (ex.: crescimento demografico muito acelerado gera
mais variagao nos nucleotideos)

Conclusoes

A genbmica populacional vem permitido identificar a estrutura e a diversidade genética de
populagdes, indicar os genes responsaveis pela adaptagdo das espécies e solucionar problemas
referentes a mudancga climatica, conservagao e preservacao de recursos genéticos, entretanto a
mudanga de abordagem e a grande quantidade de informagdes obtidas a partir do estudo direto
dos genes existentes no genoma tem tornando urgente a necessidade de reciclagem de
pesquisadores desta drea oferecendo varios desafios no conhecimento das novas abordagens e
metodologias utilizadas no sequenciamento de ultima geragcdo, na bioinformdtica e na
programagao para ser capaz de ajustar programas estatisticos utilizando algebras mais
complexas de modo a atender as necessidades das investigagdes.
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