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Resumo

Genes nucleares de copia Unica (SCNGs) tém se consolidado como marcadores promissores em
estudos filogeograficos. Este trabalho teve como objetivo avaliar as contribuicdes dos SCNGs para a
filogeografia de plantas. Para isso, uma busca foi realizada na base Web of Science, que resultou em
119 publicagdes, das quais 23 artigos foram incluidos na andlise final. Os estudos revelaram que os
SCNGs fornecem informag¢des complementares e muitas vezes mais resolutivas que os marcadores
plastidiais, permitindo identificar divergéncias recentes, multiplos refdgios histéricos e padrdes de
estruturacdo populacional, além de casos de hibridizacao, poliploidizacdo, introgresséo e eventos de
domesticacdo. A maioria dos trabalhos empregou apenas um ou dois loci. Esses achados reforcam o
potencial dos SCNGs para ampliar a compreensao da histéria evolutiva das plantas, e apontam que a
incorporagdo de abordagens multilocus e de estratégias gendmicas deve consolidar seu uso como
ferramenta central em estudos filogeograficos futuros.
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Introducéo

A filogeografia tem ampliado de forma significativa a compreenséo dos processos que moldaram as
distribuicbes atuais de populacdes e espécies, ao integrar dados moleculares em um contexto
geogréfico (Avise, 2000). Como um dos principais ramos da biologia evolutiva, analisa a distribuicao
espaco-temporal de linhagens genéticas para inferir a influéncia de processos histéricos na
diversificacé@o e evolucéo das espécies (Avise, 2000).

Em plantas, os estudos filogeograficos basearam-se predominantemente no genoma do cloroplasto,
cuja baixa taxa de recombinacdo permite a inferéncia relativamente direta de relagBes ancestrais
(Avise, 2000). Entretanto, o cpDNA apresenta limitagBes importantes, sobretudo para detectar
divergéncias recentes ou processos reticulados (lkeda et al., 2008; Xiao & Li, 2017). Nesse cenério, 0s
genes nucleares de cépia Unica (SCNGs) tém se destacado como alternativa promissora. Suas
vantagens vém sendo reconhecidas hd décadas, devido as altas taxas evolutivas e a auséncia de
paralogia (Wang et al., 2018). Além disso, por apresentarem maior variabilidade em comparagdo ao
cpDNA, os SCNGs geralmente oferecem resolucdo adicional para divergéncias recentes e maior poder
para detectar processos evolutivos complexos (Sramkova-Fuxova et al., 2017; Xiao & Li, 2017).

Apesar do potencial dos SCNGs em estudos filogenéticos e filogeograficos (Wang et al., 2018),
ainda é necesséaria uma revisdo que foque nas contribuicbes especificas desses genes para a
filogeografia de plantas. Assim, o objetivo deste estudo € avaliar as contribuigcbes dos genes nucleares
de clpia Unica em estudos filogeograficos de plantas.

Metodologia

A base de dados utilizada para esta revisao foi compilada a partir de buscas na plataforma Web of
Science. Inicialmente, a pesquisa foi realizada no campo “Topico” (titulo, resumo ou palavras-chave),
empregando a combinagdo “single-copy nuclear” AND phylogeograph*. Em seguida, a busca foi
refinada com o termo plant, a fim de restringir os resultados a estudos com plantas. Os artigos que
atenderam a esses critérios foram baixados e analisados. Para cada artigo incluido na analise final,
foram extraidas informagBes sobre os genes nucleares de copia Unica empregados, bem como o
namero de loci utilizados e o0 escopo biolégico investigado.
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Resultados

A busca inicial na Web of Science resultou em 119 publicagfes. Apés o refinamento com o termo
plant, foram obtidos 39 artigos. Desses, cinco foram excluidos por ndo terem plantas como objeto de
estudo e 11 por nao incluirem genes nucleares de cépia Unica nas andlises filogeograficas. Assim, 23
artigos foram incluidos na andlise final. A maioria dos artigos focou na identificacdo de refligios
histéricos (43,5%) e na estruturacdo populacional (34,8%) (Figura 1A). Casos de hibridizacéo,
domesticagao e poliploidizagdo foram menos frequentes (< 8,7%). A maior parte dos trabalhos utilizou
um ou dois loci (52,2%), seguida de abordagens multilocus com menos de dez loci (43,5%); apenas
um estudo empregou dez loci (Figura 1B).

Figura 1 — Relacao do uso de genes nucleares de cOpia Unica em estudos filogeograficos. A, escopo bioldgico
dos artigos. B, numero de loci usados.
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Fonte: o autor.

Os 23 artigos mostraram que os SCNGs forneceram informacdes complementares e, em geral, mais
resolutivas do que os marcadores de cpDNA, permitindo detectar divergéncias recentes, multiplos
refligios, estrutura populacional, hibridizacéo, poliploidizacéo, introgresséo e domesticacéo (Tabela 1).

Tabela 1 — Genes nucleares de copia Unica utilizados em estudos filogeograficos de plantas e suas contribuicdes
especificas em comparagdo aos marcadores de cpDNA.

Genes/loci nucleares de cépia

dnica Contribuicdo especifica em relagdo ao cpDNA Referéncia

Revelou relagdes filogenéticas recentes e eventos Baldwin et al
CYCLOIDEA-1 de diversificacéo floral que cpDNA néo distinguiu "
NN o 2011
devido a baixa variabilidade.

Mostrou subdivisdo populacional e rotas de
G3PDH dispersdo ndo detectadas pelo cpDNA, que Dane et al., 2007
indicava homogeneidade.

Forneceram evidéncias de gargalos populacionais

S22, SZ11, SZX2, SZX12 e e fluxo génico historico, ausentes no cpDNA que Du et al., 2022

SZX13 indicava baixa diversidade.
Recuperaram reflgios multiplos e estrutura fina
NCPGS and GAPDH entre populacdes; cpDNA mostrava padréo quase He et al., 2025

uniforme.
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Dhan001870, Dhan001925,
Dhan002197, Dhan009708,
Dhan020148, Dhan021861,
Dhan023317 e Dhan003705

ATG2, GROES, LFY e CRCYC1

DET1, PHYA e PHYE

ADH2, ADH3, AMY1, DHNS,
GAPDH, PEPC, e PPD-H1

RPB1 e SMHP

PAL e RPB2

G3PDH

NCPGS, PHYC e GAPC
CHS

47,68, 72,100, 111, 115, 117 e
165

G3PDH

Th-41, ThR-3, ThR-6, ThR-7,
ThR-11, ThR-28, ThR-31, ThR-
34

EX929503 e FJ393265

PAL

LEAFY

PHYP, AC5, HSP70 e AAT

Cs1g03560.1, Cs2g12 230.1,
Cs3g27720.1, Cs4g07440.1,
Cs5g23100.1, Cs6904050.1,
Cs7g04830.1, Cs8g06050.4 e
Cs9g16100.1

4124, 8838, 14012, 15983,
16769, 19031, 20262, 20624,
22037 e 38797

Revelaram diversidade intraespecifica e barreiras
recentes a disperséo, ndo identificaveis com
cpDNA mitocondrial/cloroplastidial.

Detectaram divergéncia alopétrica entre linhagens;
cpDNA indicava baixa diferencia¢do geogréfica.

Confirmaram estrutura geografica consistente e
eventos de isolamento; cpDNA sozinho sugeria um
Unico pool genético.

Permitiram datar divergéncias e identificar
multiplos reflgios; cpDNA subestimava a
complexidade historica.

Revelaram contato secundario e fluxo génico
recente; cpDNA indicava apenas isolamento
passado.

Diferenciaram linhagens simpatricas e
esclareceram hibridiza¢&@o; cpDNA n&o separava
0S grupos.

Confirmou origem Unica e rotas de domesticagéo;
cpDNA mostrava sinal ambiguo de multiplas
origens.

Detectaram reticulacéo e hibridizacao adaptativa;
cpDNA néo explicava padrfes de incongruéncia.

Mostrou multiplos refugios glaciais; copDNA sugeria
apenas um refagio principal.

Captaram subdivisdes congruentes com zonas
floristicas; cpDNA apresentava haplotipos
amplamente distribuidos e pouco informativos.

Revelou divergéncia impulsionada por fatores
climaticos; cpDNA sugeria baixa diferenciacao.

Detectaram coalescéncia e demografia complexa;
cpDNA indicava apenas divisdo superficial.

Mostraram expanséo populacional recente e
diferenciacéo entre ilhas; cpDNA indicava
homogeneidade.

Diferenciou linhagens cripticas e fluxo génico local,
cpDNA mostrava baixa variagao.

Revelou sinais de alopoliploidizacéo e
hibridizagc&o; cpDNA néo detectava eventos
reticulados.

Identificaram multiplos refligios e expanséo pos-
glacial; cpDNA sugeria apenas estabilidade
historica.

Revelaram estrutura genética forte e barreiras de
fluxo génico; cpDNA indicava apenas baixa
diversidade geral.

Separaram clados e espécies cripticas; cpDNA
falhou em distinguir C. heterophylla de C.
kweichowensis.

Hou et al., 2024

Hsin et al., 2022

lkeda et al., 2008

Jakob et al., 2014

Liu et al., 2015

Lu et al., 2020

Olsen & Schaal
1999

Pillon et al., 2009

Sramkova-Fuxova
etal., 2017

Sun et al., 2024

Wang et al., 2015

Wang et al., 2018

Wang et al., 2019

Wei et al., 2017

Xiao & Li 2017

Xiao et al., 2020

Yang et al., 2017

Yang et al., 2022
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Ajudaram a datar divergéncias profundas desde o
HGD e SQD1 Mioceno; cpDNA captava apenas eventos mais Yin et al., 2020
recentes.

Fonte: elaborado pelo préprio autor.
Discusséo

Genes nucleares de copia Unica oferecem uma contribuicao decisiva para a filogeografia de plantas,
sobretudo por superarem limitagdes classicas do cpDNA, como heranca uniparental, baixa taxa de
recombinacéo e reduzida variabilidade (Ikeda et al., 2008; Xiao & Li, 2017). A transmissdo biparental
dos SCNGs, aliada a sua maior diversidade de sequéncia, permite detectar divergéncias recentes e
resolver incongruéncias evolutivas que nao se revelam em analises plastidiais. Assim, em diferentes
grupos vegetais, esses genes forneceram informacg8es mais detalhadas sobre estrutura populacional,
distribuicdo geografica de linhagens e processos historicos de diversificagcdo, confirmando seu papel
como ferramentas essenciais em filogeografia.

Um dos aspectos mais notaveis é a capacidade dos SCNGs de revelar processos evolutivos
reticulados. Enquanto os plastidios frequentemente mascaram sinais de hibridizag&o ou introgresséo,
0s marcadores nucleares tém mostrado alto poder para detectar tais fendbmenos. Em Arabidopsis
halleri, o gene CHS identificou multiplos refagios glaciais e introgesséo entre linhagens (Sramkova-
Fuxové et al., 2017). Em Magnolia sect. Gynopodium, os SCNGs foram fundamentais para evidenciar
eventos de alopoliploidizacdo (Xiao & Li, 2017), enquanto em Conandron ramondioides revelaram
hibridizacéo nédo detectada pelo cpDNA (Hsin et al., 2022). Esses exemplos demonstram como 0s
SCNGs ampliam a compreensdo dos processos que moldam a diversidade genética, permitindo
reconstrugdes mais realistas da historia evolutiva das espécies. Além disso, os SCNGs também tém
sido centrais em estudos de domesticacdo e dispersdo. Em Manihot esculenta, o gene G3PDH foi
decisivo para esclarecer a origem da mandioca e identificar popula¢cdes selvagens progenitoras,
resultados que néo foram alcangcados com cpDNA (Olsen & Schaal, 1999). Esse caso ressalta como
0s SCNGs podem reconstruir trajetérias evolutivas de plantas cultivadas e seus parentes silvestres,
fornecendo subsidios relevantes para a conservacao e o melhoramento genético.

Apesar do potencial dos SCNGs, essa revisdo mostra que a maioria dos estudos ainda se apoia em
um ndmero restrito de loci (1-2), o que limita a robustez estatistica das inferéncias. O predominio
dessas abordagens reflete tanto dificuldades técnicas, como o desenvolvimento de primers universais
e 0s custos laboratoriais, quanto a falta de padroniza¢do metodolégica (Jakob et al., 2014). Contudo,
observa-se uma tendéncia promissora de uso de abordagens multilocus, e alguns trabalhos ja
comecam a explorar estratégias gendmicas baseadas em NGS e captura de loci (Wang et al., 2018;
Sun et al.,, 2024). Assim, embora ainda subutilizados, os SCNGs mostram grande potencial de
expanséo, especialmente se integrados a dados genémicos em larga escala, informag@es climéticas e
evidéncias ecolbdgicas, o que permitira analises mais abrangentes de diversidade, demografia e
adaptacdo em plantas.

Conclusao

Genes nucleares de cépia Unica complementam e frequentemente superam o cpDNA em estudos
filogeograficos de plantas, oferecendo maior resolucdo para divergéncias recentes e processos
evolutivos complexos. Embora a maioria dos trabalhos ainda utilize poucos loci, avancos
metodologicos, como abordagens multilocus e gendmicas, apontam para a consolidacdo dos SCNGs
como ferramentas centrais para compreender a histéria evolutiva das plantas.
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