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5. Conclusiones






Los niveles de polimorfismo detectados en la region OS de D.
melanogaster estan significativamente reducidos. Este patron de
variabilidad puede haber sido provocado por un barrido selectivo
potenciado por la reducida tasa de recombinacién de la region que

incluye los genes OS-E y OS-F.

El gen OS-E de D. melanogaster muestra un patrén de polimorfismo
claramente distinto del gen OS-F, es mucho mas variable y presenta una
estructuracion genética en la que destaca un exceso de variantes
polimorficas segregando a frecuencias intermedias. Este patrén se

podria explicar por la accion conjunta de varios barridos selectivos.

La tasa evolutiva de la region codificadora del gen OS-E en el linaje de
D. melanogaster es significativamente mayor que en el de D. simulans,
destacando un exceso de substituciones no sindnimas. Este exceso esta
posiblemente provocado por la accion de la seleccion natural sobre los
cambios de amino acido, aunque no se puede discernir entre seleccidon

positiva o relajacion de la seleccién purificadora.

La poblacion europea de D. simulans presenta una estructuracion
genética muy atipica, con una reduccion significativa de la diversidad
haplotipica generada por la presencia de varias secuencias con el
mismo haplotipo. Este patrén de variabilidad podria reflejar el efecto de
arrastre de una mutacion beneficiosa relativamente cercana a los genes

OS-E y OS-F en su dinamica hacia la fijacion.

La region genomica que incluye los genes OS-E y OS-F en D.
subobscura se localiza en la banda cromosomica 98D, y mantiene la

misma estructura genética que en las especies del grupo melanogaster.

Las ordenaciones cromosomicas Opz+4)Y Osz+a+23 de D. subobscura estan
genéticamente diferenciadas para la region OS, aunque se detecta un
cierto intercambio genético, probablemente mediado por conversién

génica.
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El patron de la variabilidad nucleotidica de la regién OS dentro de cada
una de las dos ordenaciones cromosomicas estudiadas en D.
subobscura no se encuentra en el equilibrio estacionario, y aun refleja,
probablemente, la expansién causada por el incremento de frecuencia

de las inversiones.

La edad de la inversion Oy3 de D. subobscura, estimada a partir de la
informacion de la variabilidad nucleotidica silenciosa en la region OS, es

de 0.19-0.29 millones de arios.

En el linaje de D. guanche el gen OS-E muestra un exceso significativo
de substituciones no sinénimas; este resultado podria ser explicado por
un menor tamano efectivo poblacional de esta especie insular en

relacion a D. subobscura.

Los genes OS-E y OS-F estan presentes en las 14 especies estudiadas
del subgénero Sophophora, muestran una estructura genética muy

conservada, y potencialmente son funcionales.

En las especies estudiadas la tasa evolutiva de la region codificadora del

gen OS-E es significativamente mas elevada que la del gen OS-F.

El analisis de maxima verosimilitud utilizando modelos de codones indica
que los genes OS-E y OS-F tienen una elevada y muy similar

constriccion funcional.

El nivel de constriccion funcional del gen OS-E no es homogéneo entre
los diferentes linajes; probablemente el principal responsable de este
patrén corresponda al linaje de D. guanche donde se ha detectado una

proporcion elevada de sustituciones no sinbnimas.

La constriccion funcional a lo largo de la regién codificadora de los

genes OS-E y OS-F no es homogénea; la mayoria de los codones
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presenta una fuerte selecciéon purificadora, mientras que en una

pequena proporcion la seleccidn estaria mas relajada.

La seleccion natural positiva puede haber promovido la fijacién de
substituciones aminoacidicas en 3 de los linajes estudiados. Este efecto

se ha detectado tanto en el gen OS-E como el OS-F.
En todas las especies estudiadas el gen OS-F presenta dos regiones

altamente conservadas en su primer intrén; estas regiones podrian

contener elementos reguladores importantes.
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