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Throckmorton10 dividiu o subgênero Drosophila em radiações, ou seja, grupos de
espécies que teriam especiado ao longo de curtos períodos. Dentre estas
radiações, virilis-repleta e immigrans-Hirtodrosophila (contendo a radiação
tripunctata) se originaram no Velho Mundo e apresentam ramificações no
Neotrópico. As primeiras tentativas de elucidar sua história evolutiva foram
propostas com base em um ou poucos genes cujas topologias reforçaram a
hipótese de radiações12. Trabalhos subsequentes adicionaram genes e os
concatenaram com os previamente utilizados, gerando distintas topologias2,7,11.
No entanto, genes com diferentes taxas evolutivas, quando concatenados, podem
omitir eventos ocorridos ao longo da evolução do grupo, podendo ser mais bem
aproveitados em abordagens independentes8.

Comparar a detecção das radiações como grupos monofiléticos em hipóteses
filogenéticas inferidas por métodos Bayesianas baseadas em cinco marcadores
moleculares, três nucleares (α-methyldopa – amd; alcohol dehydrogenase - Adh e
28S) e dois mitocondriais (Citocromo c Oxidade I e II – COI e COII),
individualmente.
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As topologias apresentadas sugerem que os genes mitocondriais, por
evoluírem mais rapidamente, mostram o caráter rápido dos eventos de
especiação, enquanto os nucleares, especialmente o amd, evoluem mais
lentamente, guardando sinal filogenético destes eventos.

A radiação tripunctata foi recuperada apenas pelos marcadores amd e Adh. A radiação
virilis-repleta foi recuperada por todos os genes nucleares, amd, Adh e 28S, enquanto
a radiação immigrans-Hirtodrosophila foi recuperada pelo amd, 28S e COII. Em
especial, o gene amd agrupou as radiações de forma similar ao visto em uma hipótese
que concatenou diversos genes11. Os marcadores mitocondriais (COI e COII)
apresentaram topologias com politomias, que evidenciam eventos de especiação
sucedidos em curto tempo (ramos ancestrais curtos) após o qual as espécies se
diferenciaram muito em termos de sequências mitocondriais (ramos terminais longos).

As sequências foram obtidas no NCBI (National Center for Biotechnology
Information). Para outgroup escolhemos espécies do Subgênero Sophophora do
gênero Drosophila e espécies de Tephritidae, grupo irmão de Drosophilidae.
Alinhamos com as ferramentas BLAST4 e MUSCLE1, no MEGA-X3. O MrModelTest5

foi utilizado para inferir o melhor modelo de substituição de nucleotídeos e a
Inferência Bayesiana foi feita no programa MrBayes9 com pelo menos 50 milhões
de gerações. As árvores foram visualizadas e editadas no programa Figtree6.

Material e métodos

Figura 1: Inferência Bayesiana baseada nos marcadores moleculares mitocondriais
(COI e COII, respectivamente) de espécies das radiações immigrans-
Hirtodrosophila (radiação tripunctata, em azul + grupo immigrans, em verde) e
virilis-repleta (representadas em laranja). Os outgroups foram representados em
preto, sendo eles: Ceratitis capitata e Rhagoletis pomonella (COI) e Bactrocera
dorsalis, R. cornivora, R. pomonella, R. zehyria e Zonostemata electra (COII).
Apenas os nós com PP>0,95 foram representados, exceto destaques.

Figura 1: Inferência Bayesiana baseada nos marcador moleculares nucleares (amd, Adh e 28S,
respectivamente) de espécies das radiações immigrans-Hirtodrosophila (radiação tripunctata,
em azul + grupo immigrans, em verde) e virilis-repleta (representadas em laranja). Os outgroups
foram representados em preto, sendo eles: B. cucurbitae (amd), B. oleae e C. capitata (Adh e
28S) e R. pomonella (28S). Apenas os nós com PP>0,95 foram representados, exceto destaques.
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