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DEMOGRAFIA HISTÓRICA EXPLICA CAPTURA DO GENOMA MITOCONDRIAL E DISCORDÂNCIA MITO-NUCLEAR EM LAGARTOS DO GRUPO Tropidurus spinulosus (SQUAMATA: TROPIDURIDAE)

Ancient demographic history explains mitochondrial genome capture and mitonuclear discordance among South American collared Tropidurus lizards
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Os genomas nuclear (nuDNA) e mitocondrial (mtDNA) coexistem nas células, mas evoluem em taxas diferentes e por meio de processos distintos, refletindo aspectos complementares de eventos demográficos e biogeográficos passados que influenciaram a evolução das espécies e populações contemporâneas. O advento de tecnologias de sequenciamento mais eficientes e baratas aumentou nossa capacidade de detectar casos de discordância mito-nuclear (incongruências evolutivas entre o mtDNA e o nuDNA). Esses padrões evolutivos conflitantes podem surgir por vários fatores, como introgressão, flutuações demográficas recentes ou antigas, assimetrias de dispersão entre os diferentes sexos, dentre outros fatores. Neste estudo, investigamos um caso de discordância mito-nuclear no complexo de espécies Tropidurus spinulosus, um grupo de lagartos que habita ambientes tropicais e subtropicais abertos na América do Sul. Analisamos genomas mitocondriais e sequências de elementos nucleares ultraconservados (UCEs), juntamente com milhares de polimorfismos de nucleotídeo único (Single-nucleotide polymorphism, SNPs) derivados de UCEs em diferentes espécies do grupo. Usando abordagens filogenômicas e de genética de populações, nossas descobertas sugerem que mudanças no tamanho da população ao longo da história evolutiva provavelmente contribuíram para a divergência de grupos de mtDNA dentro desse complexo. Especificamente, identificamos pelo menos duas instâncias de captura do genoma mitocondrial, possivelmente resultantes do isolamento prolongado entre populações, seguido de contato secundário e fluxo gênico. Nossos resultados indicam que os processos demográficos neutros são os fatores mais prováveis dessas histórias populacionais complexas. Assim, as diferenças nos tamanhos efetivos da população entre as espécies residentes e novos imigrantes podem explicar parcialmente a discordância observada entre o DNA nuclear e o mitocondrial nesse sistema. Essas descobertas ressaltam a importância do uso de abordagens multilocus para a inferência filogenética e outras inferências evolutivas. Pesquisas futuras poderão explorar o papel de outros processos demográficos e a dispersão assimétrica de indivíduos de diferentes sexos na formação de padrões evolutivos complexos, como a captura mitocondrial e a discordância mito-nuclear.
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