
 
 

Edital 2021-1 
Prova de Biodiversidade e Biologia Evolutiva 

 
Existem oito questões eletivas. Escolha CINCO para responder 

 
1. A diversidade biológica não é uniformemente distribuída nos grupos taxonômicos. Boa parte 

das linhagens de grupos com alta diversidade teve origem em intervalos relativamente curtos 

de tempo, como podemos ver com o que ocorreu no Cenozoico com Actinopterygii, Aves e 

Mammalia (vide a figura abaixo). Cite o nome e explique esse processo, incluindo os 

requisitos necessários para isso acontecer.  

 

 
  
 
 
2. Como funciona o Filocódigo (Phylocode)? Qual a vantagem desse código de 

nomenclatura para uma sistemática baseada em árvores filogenéticas quando 

comparado com a taxonomia lineana? 



 2 

 
 
 
 
3. Em algumas situações é possível encontrar fenótipos muito semelhantes em espécies de 

linhagens distintas não irmãs. Quando isso ocorre, gera dificuldades para os taxonomistas. 

Explique como isso ocorre e por que gera dificuldades na taxonomia.  

 
4. Inserções e deleções no DNA podem levar a resultados positivos, negativos ou neutros em termos 

evolutivos. Quando essas inserções e deleções ocorrem em três nucleotídeos ou em múltiplos de 

três, há mais chance de resultarem em fenótipos neutros ou positivos do que quando ocorrem em 

proporções diferentes dessas. Explique o porquê.  

 
5. Defina Heterocronia, diga como esse mecanismo evolutivo pode gerar diversidade e dê um 

exemplo na natureza de um filo que tenha sido gerado por esse mecanismo. Cite o processo 

heterocrônico que ocorreu no organismo da figura abaixo. 
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6. Interessados em investigar a relação entre tamanho populacional efetivo e diversidade genética 

em espécies de pássaros de ilhas e continentais, Leroy et al. (2021, Current Biology) observaram 

que a razão entre a diversidade nucleotídica não-sinônima pela sinônima ( ) nos genes decai 

conforme o tamanho populacional efetivo aumenta (Fig. A). Entretanto, quando a diversidade 

sinônima ( ) foi analisada isoladamente, esta é significativamente maior nas espécies do continente 

(Fig. B), demonstrando que a diversidade não-sinônima ( ) é maior nas espécies de ilhas (Fig. C). 

Neste trabalho,  foi usado como uma aproximação da diversidade neutra. Uma vez que a 

diversidade não-sinônima altera a sequência de aminoácidos das proteínas e, portanto, é 

potencialmente visível à seleção natural, os autores concluíram que espécies de ilhas carregam 
uma quantidade maior de alelos levemente deletérios quando comparadas às continentais. 

Baseado no seu conhecimento de genética de populações, explique como a interação entre as 

forças evolutivas pode explicar este fenômeno. 

 

 
 
 
 
7. A árvore de máxima verossimilhança apresentada abaixo foi construída a partir de sequências do 

marcador nuclear ribossomal 28S. Os números apresentados são os valores de bootstrap e os 

species than in continental species (Figure 1C; mean pN/pS =
0.145 and 0.201 for continental and island species, respectively,
PGLS p = 4.57 3 10!3).
In addition, we find substantial within-genome variation in the

accumulation of slightly deleterious mutations, as well as in the
levels of nucleotide diversity, in such a way that pS and pN/pS

are, respectively, positively and negatively correlated to the
GC content at the third codon position (GC3). GC3 provides a
robust proxy of recombination rate in birds17,18 (Methods S1).
By comparing sets of genes exhibiting the lowest and highest
GC3, we found a more marked pN/pS differences in genes
exhibiting low GC3 (Dmeancontinental versus Island = 0.107, 95% CI:
0.077–0.194) than in those exhibiting high GC3 (Dmean = 0.029,
95% CI: 0.011–0.048). The stronger effect of recombination
for island species is captured by the significant interaction be-
tween GC3 and insularity in the linear model: pN/pS

~GC3+insularity+GC3:insularity (R2 = 0.72, p value model
<2.2 3 10!16, including p < 2.2 3 10!16, 2.8 3 10!10, and
1.333 10!05 for GC3, insularity, and the interaction, respectively).
These correlations are found to be stronger in island species rela-
tive to their continental counterparts, with a particularly pro-
nounced difference inpN/pS in genes exhibiting a lowGC3. These
results are robust to a control for GC-biased gene conversion

(Methods S1). Recombination limits genetic interactions between
selectedmutations and can therefore improve the efficiency of se-
lection.19,20 These results suggest that the intensity of the differ-
ences between island and continental species in the effectiveness
of purifying selection relies heavily on the local genomic context.
We found strong negative correlations between (1) pN/pS and

the log10-transformed Ne averaged over the last one million
years (Figure 1A; PGLS, p = 1.0 3 10!4) and (2) the non-
transformed pN/pS and pS values (PGLS, p = 4.85 3 10!5).
Log10-transformed current census population sizes, as well as
geographical range sizes, significantly correlate with pN/pS (Fig-
ure 2). In contrast, the IUCN red list assessments have no effect
on pN/pS or pS (Table S1; PGLS p >> 0.05). Taken together, our
results provide strong empirical evidence that differences in
census population sizes between island and continental species
translate into differences inNe, and that these differences have a
marked influence on genetic diversity and the efficiency of natu-
ral selection. These findings fit remarkably well with the expecta-
tion from the nearly neutral theory.

Do insular species show lower adaptive potential?
Theory predicts that lower Ne in island species should lead to a
lower rate of adaptive substitutions than in continental species, if

Figure 1. Island species as models for evolution in small effective population sizes
(A) Local polynomial regression (LOESS with span = 1.25) between the ratio of nonsynonymous to synonymous nucleotide diversity (pN/pS) and the mean

effective population sizes over the last million years (Ne), as inferred using PSMC (see Figure S3 for a log-log regression between pN/pS and pS estimates,

respectively).

(B and C) Variation in nucleotide diversity (pS, B) and pN/pS between island endemic and continental species (C). Red asterisks indicate significance of the PGLS

test (**p < 0.01).

Photo credits: A. Chudý, F. Desmoulins, E. Giacone, G. Lasley, Lianaj, Y. Lyubchenko, B. Nabholz, J.D. Reynolds, K. Samodurov, A. Sarkisyan (iNaturalist.org); M.

Gabrielli (personal communication). See also Figures S1–S3 and Tables S1 and S2.
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asteriscos representam as espécies tipo de cada gênero. O grupo externo são as espécies do 

gênero Borracha. 

O gênero Caneta foi descrito originalmente por Gomes em 1953, baseando-se na espécie Caneta 

azul. Caneta magica originalmente pertencia ao gênero Lapis. O gênero Lapis foi descrito 

originalmente por Amado em 1880.  

Interprete a árvore levando em consideração todas as informações fornecidas. Caso haja alteração 

no nome das espécies, diga como ficariam os novos nomes, não esquecendo da autoria. Perceba 

que os nomes são fictícios e não estão seguindo as normas de latinização.  

 

 
  
8. A árvore filogenética abaixo foi construída a partir de sequências de DNA mitocondrial de uma 

espécie de roedor da Amazônia. Indivíduos dessa espécie foram coletados nas duas margens do 

Rio Juruá e são representados pelo quadrado branco (margem esquerda) e preto (margem direita). 

Considerando que os clados principais observados possuem significância estatística (bootstrap 

>90%), explique se o resultado apoia ou refuta a hipótese de que a diferenciação genética nessa 

espécie teria sido causada pelo Rio Juruá atuando como barreira (baseado em Avise, 2000).  
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