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MODULO 3
COMO REALIZAR ANALISES DE PARENTESCO?

O que é uma filogenia?

Até agora vocé teve algumas nog¢des sobre a origem dos seres vivos e 0 motivo
basico pelo qual existem tantas espécies diferentes. Mas vamos detalhar um pouco
mais, pois é importante entender como os diversos organismos podem ser entendidos
do ponto de vista das relacoes de parentesco entre si.

As relagOes de parentesco podem ser representadas através de uma filogenia ou
arvore filogenética. Por filogenia entende-se a representacdo das relacdes evolutivas
entre seres vivos, as quais sdo construidas a partir de comparacdes entre padrées de
semelhanca e divergéncia entre os seres dentro de uma ARVORE FILOGENETICA, contendo
nos ligados por ramos. Os ramos representam a persisténcia de uma linhagem genética
ao longo do tempo, e os nés indicam o nascimento de uma linhagem (Figura 3.1).

Nés — — A
B
Ancestra|=——
C
D
E

Figura 3.1 - Esquema geral de uma filogenia.

Muitos anos atras, antes das analises de DNA e proteinas, filogenias eram construidas
com base em caracteristicas morfoldgicas. Até os anos 1960 ndo estavam disponiveis
ainda sequéncias de proteinas e de DNA que pudessem ser utilizadas para examinar
relagGes de parentesco. Assim, caracteristicas como o tamanho corporal, comprimento
de ossos de fosseis, tipologias e dimensdes de cranios, dentre outras caracteristicas de

24



diversos seres vivos, eram utilizadas para identificar semelhancas e diferencas entre
as espécies, procurando-se estabelecer relacGes de parentesco.

Atualmente é possivel realizar analises moleculares e comparar sequéncias das
“letras” do DNA, ou as sequéncias de aminoacidos codificadas por genes, de maneira
direta. E muito mais simples, e relativamente muito mais barato, obter sequéncias e
analisa-las em um computador, através de algoritmos e/ou programas especificos.
Mas como fazemos uma analise de sequéncias de DNA ou aminoacidos e que permite
construir uma arvore filogenética?

Mutacdes, seus tipos e as filogenias

Sabemos que o DNA de qualquer ser vivo sofre mutacdes ao longo do tempo.
A ocorréncia de muta¢do é uma condi¢io primaria para originar novas varia¢ées
genéticas. A existéncia de variacdo genética é fundamental para a evolugio dos seres
vivos no meio em que vivem. Mutag¢des se originam a partir de erros de duplicagao
do DNA, que precedem a divisdo celular (isso nds ja vimos no capitulo anterior, mas
sempre vale relembrar). Quando esses erros ocorrem durante a meiose (a divisao
celular que origina os gametas), sao distribuidos entre os gametas e podem passar
as proximas geracoes. Muitas dessas mutacGes ndo tém um efeito sobre o fendtipo,
assim nao prejudicam a vida de um novo organismo. No entanto, algumas mutacoes
podem acontecer dentro de genes fundamentais para o correto funcionamento de
um organismo ou até mesmo para a sua sobrevivéncia. Se forem transmitidos a prole,
podem prejudicar a manutencao de uma linhagem. Assim, a evolucao aconteceu,
acontece, e continuara acontecendo.

Ao longo da evolucgao, diversas mutacoes foram se acumulando, alterando,
duplicando, triplicando. Até mesmo cépias inteiras de genes foram produzidas ou
eliminadas. Essas mutagdes aconteceram em um ambiente em transformacao gradativa:
mudancas natemperatura da agua e dos continentes, mudancas climaticas generalizadas
ou locais, etc. Algumas mutacdes deram origem a formas mais aptas a sobreviverao
ambiente em que estavam (aqui podemos falar no conceito de sele¢ao natural).
Assim, mutacGes acontecendo geraram novos individuos, novas populagdes, espécies.
As mutacdes diversificaram a vida; enquanto a sele¢ao natural e outros processos
permitiram que algumas espécies se expandissem e outras fossem extintas. Toda essa
historia esta marcada no DNA. Quando comparamos espécies muito parecidas, tais como
entre o feijdo e a soja, entre espécies de primatas, entre espécies de insetos, etc., ha
frequentemente menos diferencas entre as sequéncias de DNA e de proteinas, do que
guando comparamos sequéncias entre uma planta e um animal, entre o serhumano e
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uma bactéria, entre um camundongo e um cogumelo. Quando os cientistas comegaram
a obter sequéncias em laboratorio, foi possivel desenvolver modelos evolutivos que
tentassem explicar a divergéncia entre as espécies.

Ao estudar mutacdes, é possivel categoriza-las segundo dois pontos de vista.
Primeiro, emrela¢do ao tipo de nucleotideo (purina ou pirimidina) que é substituido.
Para este caso, duas categorias sdo possiveis:

. Transigéo: substituicdes entre duas purinas (A- adenina - e G - guanina)
ou entre duas pirimidinas (C - citosina - e T - timina).

« Transversoes: substituices de uma purina (A e G) por uma pirimidina
(CeT)ouvice-versa.

A segunda maneira de categorizar mutac¢des analisa os possiveis impactos
dessas mutacdes na sequéncia de aminoacidos que é codificada por um gene
(Figura 3.2):

- Mutacao silenciosa ou sinGbnima: alteraciio no DNA nio
altera a sequéncia de aminoacidos, ou seja, a proteina continuara intacta em termos
de sequéncia;

- Mutacao de sentido errado (nao sinénima):
alteracao no DNA ALTERA aminoacido na cadeia polipeptidica, ou seja, a proteina tera
uma sequéncia diferente, pelo menos neste aminoacido que sera trocado por outro;

. Mutagéo sem sentido: causao aparecimento de um coédon de
terminacdo no RNA mensageiro, impedindo a sintese completa da cadeia polipeptidica.

original: ATG AAC ATT AGA AGA . Sequéncia para cnmparaqén \

Met  Asx lle Arg Arg

Mutagdo sinbnima
(0o aminodcido ndo mudou)

Mutacao 1: ATG AAC ATC AGA AGA

Met  Ask e Arg Arg

Mutagdo ndo-sindnima
(o aminoacido trocou)

Mutacao 2: ATG AACATT AGC AGA

Figura 3.2 - Os tipos de mutages em nivel de aminoacidos.

Met  Asx lle MET Arg
Mutacdo sem sentido
Mutacao 3: ATG AACATTTGAAGA — (a mutacdo originou
Met  Asx e ’ um codon de terminagdo) |
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O nimero de mutac¢des que vdo sendo acumuladas tende a ser proporcional
ao tempo de divergéncia de duas espécies que surgiram de um ancestral comum. Isso
pode ser encarado como um RELOGIO MOLECULAR. Sendo assim, analisa-se estas
mutacoes, que permitem inferir o processo evolutivo dos organismos comparados
através de modelos evolutivos especificos. Hd numerosos tipos de modelos, mas aqui
ndo vamos trabalhar com tanto detalhamento, pois envolve conhecimentos além do
proposito deste material.

A partir dos modelos evolutivos, podemos construir arvores filogenéticas.
Também existem varios métodos para isso. Aqui vamos destacar um método baseado
em uma medida de distancia numérica, que se vale do teorema de Pitagoras, da
matematica. O método utiliza comparacGes par a par de distancias (baseadas no
nimero de mutacdes) entre diferentes sequéncias estudadas para construir uma
arvore. Assim, quanto menor a distancia entre duas espécies, mais proximas estarao
na arvore. O contrario também é verdadeiro. Note, no entanto, que sdo distancias
baseadas nas sequéncias que estdo disponiveis. Dependendo da sequéncia, isso pode
mudar. Inclusive as relacGes de parentesco. Lembre-se bem: sdo métodos que nos
auxiliam a entender relagoes de parentesco, mas podem nao reproduzir a realidade
perfeitamente, especialmente para organismos fosseis.

Veremos a seguir como é possivel construir arvores filogenéticas computa-
cionalmente com o auxilio de programas especificos. As arvores serao construidas
com base em sequéncias de nucleotideos disponiveis em bancos de dados publicos.
As demonstracdes e procedimentos sdao apresentados apenas para finalidade
didatica, de modo que vocé possa aprender as bases da filogenia molecular, ou
seja, baseada em sequéncias de DNA ou de aminoacidos (proteina).

Uma breve explicacao sobre reconstrucao
filogenética

Ao construir uma filogenia com base em sequéncias de nucleotideos ou
aminoacidos, um cientistas na verdade esta realizando uma reconstrucao filogenética,
pois esta inferindo relacdes de parentesco baseadas em dados de sequéncias. Para
tanto, alguns passos essenciais devem ser seguidos (vocé fard isso na pratica logo em
seguida):

Alinhamento de sequéncias: consiste em um conjunto de procedimentos computa-
cionais que visam verificar quais partes de uma sequéncia sao similares ou até mesmo
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idénticas a outras sequéncias que estejam sendo comparadas. Ao longo do alinhamento,
diferencas que existirem entre sequéncias serdo detectadas, inclusive em relagdo ao
tamanho das sequéncias. Assim, no final, teremos um conjunto de sequéncias alinhado
por suas regides similares, mas também permitindo comparar as diferencas entre si.

Identificacao de um modelo adequado para explicar as mutag¢oes que
existem no seu conjunto de sequéncias: isso nao faremos aqui, pois como
dito anteriormente, modelos evolutivos sdo complexos e vdo além do propdsito
deste material. Mas para ressaltar, trata-se de encontrar um modelo de mutagdes
que melhor explica o seu conjunto de sequéncias. A partir desse modelo, sera
possivel testar com maior precisdo o método de reconstrucdo filogenética.

Reconstrucao filogenética: método que fard a construcdo da arvore em
si, baseando-se no modelo evolutivo e nos principios matematicos que regem o
calculo das similaridades ou diferencas que existem entre as sequéncias que
estdo sendo utilizadas. Como tratamos no tépico anterior, estaremos utilizando
um modelo baseado em distancia, ou seja, um valor numérico. Quanto maior esse
valor, mais mutagGes ou diferencas existem entre as espécies sendo comparadas.

Avaliagcdo da precisdo dos ramos e nos: a construcdo de arvores por
algoritmos diversos pode dar diferencas na composicdo dos ramos e nos, ou seja,
nem sempre se eu fizer a arvore em um computador, terei o mesmo resultado que
em outro. Ou se fizer a arvore duas vezes, poderei ter algumas diferencas entre
as duas vezes que o programa foi utilizado para construir as arvores. Podem
ser poucas diferengas, mas que para um cientista podem ser muito importantes
ao estudar processos evolutivos. Ndo faremos isso aqui também, pois ha
muitos aspectos que estdo além do propdsito do material, mais uma vez. Mas é
importante que vocé tenha essa primeira no¢do sobre o que geralmente é feito.

ATIVIDADE DO CAPITULO

Com estas informagdes, seguimos a atividade proposta para este capitulo. Vocé
buscara sequéncias de nucleotideos em bancos de dados publicos da Internet e depois

 podera construir sua prépria arvore filogenética.
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COMO FAZER UMA ANALISE FILOGENETICA
UTILIZANDO SEQUENCIAS DE NUCLEOTIDEQS?

W2 VAVIMEBUSCA DE SEQUENCIAS EM FORMATO FASTA

1. Inicie procurando sequéncias no site do NCBI: https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/ , em que vocé acessara o GenBank. Esse site consiste em um banco de dados
que contém sequéncias de DNA, RNA e proteinas, de acesso publico. Os cientistas
depositam sequéncias que obtém em laboratério todos os dias. Durante a pandemia
do novo coronavirus, nunca foi tdo importante sequenciar o material genético do virus
e o disponibilizarimediatamente. Assim os cientistas puderam criar vacinas e estudar
a origem do coronavirus, além de muitas outras importantes descobertas realizadas.
Para acessar o banco de dados utilize o link acima. Aparecera uma tela como a seguir.

> NCBI Resources [¥) How To ¥ Sign in to NCBI

-
e'SNCB] All Databases v ‘ |

W National Center for
Biotechnology Information

COVID-19 is an emerging, rapidly evolving situation.

Get the latest public health information from CDC: hitps://www.coronavirus.gov .
Get the latest research from NIH: htips://wwiw.nih.govicoronavirus.
Find NCBI SARS-CoV-2 literature, sequence, and clinical content: htfps:/ww.ncbi.nim.nih.gov/sars-cov-2/.

NCBI Home Welcome to NCBI Popular Resources

Resource List (A-Z) The National Center for Biotechnology Information advances science and health by providing access to PubMed

All Resources - biomedical and genomic information. Bookshelf

Chemicals & Bioassays About the NCBI | Mission | Organization | NCBI News & Blog PubMed Central

Data & Software BLAST

DNA & RNA Submit Download Learn Nucleotide

Domains & Structures Deposit data or manuscripts Transfer NCBI data to your Find help documents, attend a Genome
T L i into NCBI databases computer class or watch a tutorial SNP

Genes & Expression

Genetics & Medicine — = P Gene

| Protei
Genomes & Maps A v rotein
| L™ | - PubCh:

Homology . . — S

Ueatwe |
Proteins NCBI News & Blog |
TENETRAIEES Develop Analyze Research The latest in COVID-19 related human |

gene annotation now in NCBI RefSeq
........... . SR—— Use NCBI APIs and code Identify an NCBI tool for your Explore NCBI research and and Gene )
ini i libraries to build applicati ata analysis task rative projects 02 Oct 202

Uma maneira de acessar conjuntos de sequéncias é procurar por conjuntos
populacionais, que sao chamados de ‘popsets’ no NCBI. Para tal, digite o nome de
uma espécie, como Tursiops truncatus (golfinho ou boto que ocorre no litoral brasileiro)
na aba de consulta principal do NCBI. Em vermelho, vocé encontra destacado o botao
“PopSet”. Clique nele.
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COVID-19 is an emerging, rapidly evolving situation,
Get the latest public health information from CDC: https://www.coronavirus.gov .
Get the latest research from NIH: https://www.nih.gov/coronavirus.
Find NCBI SARS-CoV-2 literature, sequence, and clinical content: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/.

Search NCBI Tursiops truncatus 18s x

Results found in 7 databases

Literature Genes Proteins

Bookshelf 0 Gene m Conserved Domains 0
MeSH [] GEO DataSets 0 Identical Protein Groups o
NLM Catalog 0 GEO Profiles 0 Protein ©
PubMed ° HomoloGene 0 Protein Clusters 0
PubMed Central o o Sparcle 0

\ Cheembacm

2. Procure sequéncias no formato FASTA. FASTA é um formato de arquivo utilizado
na area da bioinformatica, que apresenta e delimita sequéncias de nucleotideos e
proteinas para espécimes que foram sequenciados. A representacdo desse formato é
definida por um cabecalho iniciado pelo caractere “>”, seguido pela identificacao da
sequéncia (um cddigo Unico para a sequéncia, nome da espécie, nome da amostra,
detalhes especificos sobre o tipo de sequéncia) por uma sequéncia de aminoacidos
ou nucleotideos nas linhas posteriores.

@\Bank - Sendto: ~ \

Change region shown

PREDICTED: Tursiops truncatus 18S ribosomal RNA (LOC117310089), rRNA —
Customize view =

Ni eference Sequence: XR_004524344 .1
FASTAQ Graphics
-

Analyze this sequence

v Run BLAST

Locus XR_904524344 1869 bp rRNA linear MAM 27-APR-2020 Pick Primers

DEFINITION PREDICTED: Tursiops truncatus 185 ribosomal RNA (LOC11731€089),
FRNA. Highlight Sequence Features

ACCESSION XR_204524344

VERSION XR_904524344.1 Find in this Sequence

DBLINK BioProject: PRINA625792 )

KEYWORDS RefSeq. Show in Genome Data Viewer

SOURCE Tursiops truncatus (common bottlenose dolphin)

ORGANISM Tursiops truncatus

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 7o
R tis: Butherint Tomrastathoriat Artiodactyla; Whippomorpha; More about the gene LOC117310089
Cetacea; Odontoceti; Delphinidae; Tursiops. LOC117310089 gene

COMMENT MODEL REFSEQ: This record is predicted by automated computational

analysis. This record is derived from a genomic sequence
(NC_047854.1) annotated using gene prediction method: cmsearch.

Also see: Related information =
Documentation of NCBI's Annotation Process BioProject
#2Genome-Annotation-Data-START## Taxonomy
Annotation Provider :: NCBI A d G "
Annotation Status :: Full annotation NOLERC N>6NomiC
Annotation Name :: Jursiops truncatus Annotation Gene
Release 102
Annotation Version 11 102
Annotation Pipeline :: NCBI eukaryotic genome annotation
mfanidan - PR <
—

30



3. Quando abrir a pagina com as sequéncias em formato FASTA, selecione e
copie algumas ou todas as sequéncias. Transfira (cole) as sequéncias em um arquivo
do aplicativo BLOCO DE NOTAS do seu computador.

, FASTA~ ' Sendto:v

" PREDICTED: Tursiops truncatus 18S ribosomal RNA (LOC117310089), rRNA

NCBI Reference Sequence: XR_004524344.1
GenBank  Graphics

>XR_804524344.1 PREDICTED: Tursiops truncatus 185 ribosomal RNA (LOC117310889), rRNA Analyze this sequence @
TACCTGGTTGATCCTGCCAGTAGCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTAAGTACGCACG Run BLAST
GCCGGTACAGTGAAACTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTTGGTCGCTCGCTCCTCTCCT

ACTTGGATAACTGTGGTAAT TCTAGAGC TAATACATGCCGACGGGCGCTGACCCCCTTCGCGEGEGEGAT Pick Primers
GCGTGCATTTATCAGATCAARACCAACCCGETCAGCC TCCCTCCGGCCCCGECCGAGEEGLEEELELCGE

CGGCTTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTEGCEGCGACGACCCATTCGAAC Highlight Sequence Features

GTCTECCCTATCAACTTTCGATGGTAGTCGCCGTGCCTACCATGETGACCACGGGTGACGEEEAATCAGG
GTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGLAGCAGGCGCGCAAATTAC
CCACTCCCGACCCGEEGAGETAGTGACGAAAAATAACAATACAGGACTCTTTCGAGGCCCTGTAATTGEA
ATGAGTCCACTTTAAATCCTTTCGCGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAAT
TCCAGCTCCAATAGCETATATTAAAGTTECTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTTGEGAGCGGGCG
GGCEGTCCGCCGCGAGGCGAGCCACCELLCETCCCCGLCCCTTGCCTCTCEECGCCCCCTCGATGCTCTT
AGCTGAGTGTCCCGCGE66CCCGAAGCGTTTACTTTGAAAAAAT TAGAGTGT TCAAAGCAGGCCCEAGCT More about the gene LOC117310089 =)
GCCTGGATACCGCAGCTAGGAATAATGGAATAGGACCGCGGTTCTATTTTGTTGGTTTTCGGAACTGAGG
CCATGATTAAGAGGEACGGCCGEGGGCATTCETATTECECCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCEECGCA LOC117310089gene
AGACGGACCAGAGCGAAAGCAT TTGCCAAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCGGAGGTTCGAA
GACGATCAGATACCGTCGTAGTTCCGACCATAAACGATECCGACTGGCGATECGGCGGCGTTATTCCCAT
GACCCGCCGGGCAGCTTCCCGGAACCCAAAGACTTTGGET TCCGGGGGGAGTATGGT TGCAAAGCTGAAA
CTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCEGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAA
CCTCACCCGECCCGGACACGGACAGGAT TGACAGATTGATAGCTCTTTCTCGATTCCGTGEGTGETGGTG BioProject
CATGGECCGTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGATAACGAACGAGACTCTEGCATGET

Find in this Sequence

Show in Genome Data Viewer

O]

Related information

AACTAGTTACGCGACCCCCGAGCGGTCGGCGTCCCCCAACTTCTTAGAGGGACAAGTGGCGTTCAGCCAC Taxonomy
CCGAGATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGECCTTAGATGTCCOG66CTECACGCGCGCTACACTGACTG Annotated Genomic
GCTCAGCGTGTGCCTACCCTACGCCGGCAGGLGCGGETAACCCGTTGAACCCCATTCGTGATGGGGATCG e
GGGATTGCAATTATTCCCCATGAACGAGGAAT TCCCAGT AAGTGCGRGTCAT AAGCTTGCGTTGATTAAG Gene
TCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCCTACTACCGATTGGATGETTTAGTGAGGCCCTCGGATCGGE
CCCGCCGGEGTCGRCCCACGRCCCTGRCEGAGCGCTGAGAAGACGGTCOAACTTGACTATCTAGAGGAAG
TAARAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGETGAACCTGCGEAAGGATCATTA

Recent activity

é ;I'A - Sendto: ~

PREDICTED: Tursiops truncatus 18S ribosomal RNA (LOC117310089), rRNA

NCBI Reference Sequence: XR_004524344.1
GenBank Graphics

), rRNA Analyze this sequence =
Run BLAST

A Pick Primers

TCAAAACCAACCCGGTCAGCCTCCCTCCGGCCCCGGCGEEGEECGGGCGLCEE
Highlight Sequence Features

Find in this Sequence

Show in Genome Data Viewer

More about the gene LOC117310089 =]
LOC117310089 gene

GGGGCATTCGTATTGCGCCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGGCGCA
AATGTTTTCATTAATCAA GAAAGTCGGAGGTTCGAA
GCCGACTGGCGATGCGGCGGCGTTATTCCC

®)

Related information

TCACCCGGCCCGGACACGGACAGGAT TGACAGATTGATAGCTCTTTCTCGATTCCGTGGGTGGTGGTG BioProject
TTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAAT A GACTCTGGCATGCT S
Sy S 3 L . o= e B Taxonomy
CGACCCCCGAGCGGTCGGCGTCC CTTCTTAGAGGGACAAGTGGCGTTCAGCCAC S
2 GTCCGGEG GCGCGCTACACTGAC .
TGTCCGGEGCTGCACGCGCGCTACACTGACTG Atinolatad Geniie
A CCCCATTCGTGATGGGGATCG
Gene
Recent activity

Turn

2

Clear

B DPOFNICTFEN: Turciane trincatue 12Q
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4. Salve o arquivo em formato FASTA. Para isso adicione .FA no final do nome
do arquivo, como é demonstrado abaixo. Por exemplo: botos.FA

ﬁar come

« v 4 @ Este Computador > v 0 £ Pesquisar Este Computador

Organizar v fE~ @
v 5k Acesso rapido v Pastas (7)
[ Area de Trabalho # Area de Trabalho Documentos Downloads r Imagens
B r—
& Downloads = s =
E Documentos  # Musicas Objetes 30 Videos
= Imagens »* j i
Ecol de Popi # . - .
e Ll Y Dispositivos e unidades (2)
2021-1
] Disco Lecal (C:) LENOVO (D)
Biofisica i I
ic Wy 153 GB livre(s) de 320 GB Wy 24,6 GB livre(s) de 24,9 GB
Mutagénese Ambie
> @ OneDrive
> [ Este Computador
> g Rede
Nome: [ Tursiops truncatus.FA
Tipo: | Documentos de texto (*.txt)
Quh,pzmg Codificagdo: UTF-8 ~ ‘ Cancelar ) 4

S =CEIVIN DLW PR ALINHAMENTO DAS SEQUENCIAS

Até agora, vocé aprendeu como realizar as buscas das sequéncias de espécies em
bancos de dados que contém sequéncias de DNA, RNA e proteinas. As proximas etapas
serdo focadas em como alinhar as sequéncias obtidas, uma maneira de organiza-las,
de modo que nucleotideos (ou aminoacidos, se for o caso) idénticos entre sequéncias
ocupem a mesma posicdo e que aqueles nucleotideos que forem diferentes, assim
como grupos de nucleotideos que diferenciem em tamanho as sequéncias, possam
ser identificados. Com isso, é possivel comparar as sequéncias e, por fim, construir
arvores filogenéticas.

Nossas analises serdo feitas através do programa Mega 11 (https://www.
megasoftware.net/), que pode ser baixado e instalado no seu computador. Esse programa
permite a realizacdo de alinhamentos de sequéncias usando algoritmos (estratégias
computacionais) diferentes.

Para tanto, apresentamos uma demonstra¢ao utilizando como exemplo
sequéncias dos organismos estudados no tépico anterior (ser humano, tartaruga,
chimpanzé, bactéria, galinha, sapo, peixe, Arabidopsis, baleia, uva, golfinho e alga).
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Vocé pode seguir essa demonstracao, utilizando as sequéncias:

>Ser humano - Homo sapiens
TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCGCATTCGAACGTCT
GCCCTATACAACTTTCGATGGTAGTCGCTGTGCCTACCATGGTGACCACGGGTGACGCGGGATCGGGTTC
GATTCCGGAGAGGGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAC
TCCCGACGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAGGACACTTTCGAAGCCCTGTATTGGAATGA
GTCCACTTTAAATCCGCTTTCGCGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCA
GCTCCATACGTATATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGTTGATCTTGGAGAGCCGGGCGGGCG
GTCCGCCGCGAGGCGAGCCACCGCCCGTCCCGCCCCTTGCCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAGCT

GAG

>Chimpanze - Pan troglodytes
TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCGCATTCGAACGTCT
GCCCTATACAACTTCGATGGTAGTCGCTGTGCCTACCATGGTGACCACGGGTGACGCGGGATCGGGTTC
GATTCCGGAGAGGGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCCGAAATTACCCAC
TCCCGACGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAGGACACTTTCGAAGCCCTGTATTGGAATGA
GTCCACTTTAAATCCCTTTCGCGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCA
GCTCCATACGTATTATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGTTGATCTTGGAGAGCCGGGCGGGCG
GTCCGCCGCGAGGCGAGCCACCGCCCGTCCCGCCCCTTGCCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAGCT

GAG

>Boto - Tursiops truncatus
TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCATTCGAACGTCT
GCCCTATCAACTTTCGATGGTAGTCGCCGTGCCTACCATGGTGACCACGGGTGACGGGGAATCAGGGTTC
GATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAC
TCCCGACCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAGGACTCTTTCGAGGCCCTGTAATTGGAATGA
GTCCACTTTAAATCCTTTCGCGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCA
GCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAARAGCTCGTAGTTGGATCTTGGGAGCGGGCGGGCG
GTCCGCCGCGAGGCGAGCCACCGCCCGTCCCCGCCCCTTGCCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAGCT

GAG

>Orca - Orcinus orca
TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCTTCGAACGTCT
GCCCTATCAACTTTCGATGGTAGTCGCTCGTGCCTACCATGGTGACCACGGGTGACGGGGAATCAGGGTTC
GATTCCGGAGAGGGAGCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAC
TCCCGACCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAAGGACTCTTGTCGAGGCCCTGTAATTGGAATGA
GTCCACTTTAGAATCCTTTCGCAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGGGTAATTCCA
GCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTTGGGACAGCGGGCGGGCG
GTCCGCCGCGAGGCGAGCCACCGCCCGTCCCCGCCCCTTGCCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAGCT

GAG

>Tartaruga - Caretta caretta
CGACTAGCGATCCGGCGGCGTTATTCCCATGACCCGCCGGGCAGCTTACGGGAAACCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGA
GTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCA
ACACGGGARACCTCACCCGGCCCGGACACGGAAAGGATTGACAGATTGATAGCTCTTTCTCGATTCTGTGGGTGGTGGTG
CATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGATAACGAACGAGACTCTGGCATGCTAACTAGTTAT
GCGACCCCCGAGCGGTCGGCGTCCAACTTCTTAGAGGGACAAGTGGCGTTCAGCCACCCGAGATTGAGCAATAACAGGTC
TGTGATGCCCTTAGATGTCCGGGGCTGCACGCGCGTCCTGCCAGTAGCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATG
TCTAAGTACACACGGGCGGTACAGGCGTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTTGGTCGCTCCCCTCCCGTG
CGTGGATAACTGTGGTAATTCTAGAGCTAATACATGCCGACGAGCGCCGACCTCCGGGGACGCGTGCATTTATCAGACCA
AAACCAACCCGGGCTCGCCCGGCGGCTTTGGTGAC
TCTAGATAACCTCGAGCCGATCGCACGCCCCCGTGGCGGCGACGACCCATTCGAATGTCTGCCCTATCAACTTTCGATGG
TACTGTCTGTGCCTACCATGGTGACCACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCT
ACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCACTCCCGACCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAG
GACTCTTTCGAGGCCCTGTAATTGGAATGAGTCCACTTTAAATCCTTTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGC
CAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTTGGGAT
CGAGCTGGCGGTCCGCCGCGAGGCGAGCTACCGCCTGTCCCAGCCCCTGTCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAACTG
AGTGTCCCGCGGGGCCCGAAGCGTTTACTTTGAAAAAATTAGAGTGTTCAAAGCAGGCTGGCCGCCGGAATACTCCAGCT
AGGAATAATGGAATAGGACTCCGGTTCTATTTTGTTGGTTTTCGGAAACGGGGCCATGATTAAGAGGGACGGCCGGGGGC
ATTCGTATTGTGCCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGGCGCAAGACGAACTAAAGCGAAAGCATTTGCCAAGAATGTTT
TCATTAATCAAGAACGAAAGTCGGAGGTTCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTTCCGACCATAAACGATGCCGACTCG
CGATCCGGCGGCGTTATTCCCATGACCCGCCGGGCAGCTCCCGGGARACCCAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGT
TGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGG
AAACCTCACCCGGCCCGGACACGGACAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTCGATTCCGTGGGTGGTGGTGCATGGCC
GTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGATAACGAACGAGACTCTGGCATGCTAACTAGTTACGCGACCC
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CCGAGCGGTCGGCGTCCAACTTCTTAGAGGGACAAGTGCGCGTTCAGCCACCCGAGATTGAGCAATAACAGGTCTGTGAT
GCGCCTTAGATGTCCGGGGCTGCACGCGCGCTACACTGACTGGCTCAGCTTGTGTCTACCCTACGCCGGCAGGCGCGGGT
AACCCGTTGAACCCCATTCGTGATGGGGATCGGGGATTGCAATTATTCCCCATGAACGAGGAATTCCCAGTAAGTGCGGG
TCATAAGCTCGCGTTGATTAAGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGGATGGTTTAGTGAGGT
CCTCGGATCGGCCCCGGCGGGGTCGGCCACGGCCCTGCCGGAGCGTCGAGAAGACGGTCGAACTTGACTATCTAGAGGAA
GTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCA

>Peixe - Liza subviridis
AAGCCATGCAAGTCTAAGTACACACGGCCGGTACAGTGAAACTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTTGAT
CGCTCTCACGTTACTTGGATAACTGTGGCAATTCTAGAGCTAATACATGCAAACGAGCGCTGACCTCCGGGGATGCGTGC
ATTTATCAGACCCAAAACCCATGCGGGGTGGCCCCTCGGGGCGCCCCGGCCGCTTTGGTGACTCTAGATAACCTCGAGCC
GATCGCTGGCCCCTGGTGGCGGCGACGTCTCATTCGAATGTCTGCCCTATCAACTTTCGATGGTACTTTACGTGCCTACC
ATGGTGACCACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGG
CAGCAGGCGCGCAAATTACCCACTCCCGACTCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAGGACTCTTTCGAGGCCCT
GTAATTGGAATGAGTACACTTTAAATCCTTTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATT
CCAGCTCCAATAGCGTATCTTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTCGGGATCGAGCTGACGGTCCGCC
GCGAGGCGAGCTACCGTCTGTCCCAGCCCCTGCCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAGCTGAGTGTCCCGCGGGGTCC
GAAGCGTTTACTTTGAAAAAATTAGAGTGTTCAAAGCAGGCCCGGTCGCCTGAATACCGCAGCTAGGAATAATGGAATAG
GACTCCGGTTCTATTTTGTGGGTTTTCTCTCTGAACTGGGGCCATGATTAAGAGGGACGGCCGGGGGCATTCGTATTGTG
CCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGGCGCAAGACGGACGAAAGCGAAAGCATTTGCCAAGAATGTTTTCATTAATCAAG
AACGAAAGTCGGAGGTTCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTTCCGACCATAAACGATGCCAACTAGCGATCCGGCGGL
GTTATTCCCATGACCCGCCGGGCAGCGTCCGGGAAACCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTTGCAAAGCTGAA
ACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCCG
GCCCGGACACGGAAAGGATTGACAGATTGATAGCTCTTTCTCGATTCTGTGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGG
TGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGATAACGAACGAGACTCCGGCATGCTAAATAGTTACGCGGCCCCGTGCGGTCGGL
GTCCAACTTCTTAGAGGGACAAGTGGCGTTCAGCCACACGAGATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTCC
GGGGCTGCACGCGCGCCACACTGAGCGGACCAGCGTGTGTCTACCCTTCGCCGAGAGGCGTGGGTAACCCGCTGAACCCC
ACTCGTGATAGGGATTGGGGATTGCAATTATTTCCCATGAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGGGTCATAAGCTCGCGTT
GATTAAGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGGATGGTTTAGTGAGGTCCTCGGATCGGCCCC
GCCGGAGTCGGTCACGGCCCTGGCGGAGCGCCGAGAAGACGATCAAACTTGACTATCTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAA
>Galinha - Gallus gallus
TCCTGCCAGTAGCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTAAGTACACACGGGCGGTACAGGCGTGCGAATG
GCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTTGGTCGCTCCCCTCCCGTGCGTGGATAACTGTGGTAATTCTAGAGCTAATACAT
GCCGACGAGCGCCGACCTCCGGGGACGCGTGCATTTATCAGACCAAAACCAACCCGGGCTCGCCCGGCGGCTTTGGTGAC
TCTAGATAACCTCGAGCCGATCGCACGCCCCCGTGGCGGCGACGACCCATTCGAATGTCTGCCCTATCAACTTTCGATGG
TACTGTCTGTGCCTACCATGGTGACCACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCT
ACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCACTCCCGACCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAG
GACTCTTTCGAGGCCCTGTAATTGGAATGAGTCCACTTTAAATCCTTTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGC
CAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTTGGGAT
CGAGCTGGCGGTCCGCCGCGAGGCGAGCTACCGCCTGTCCCAGCCCCTGTCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAACTG
AGTGTCCCGCGGGGCCCGAAGCGTTTACTTTGAAAAAATTAGAGTGTTCAAAGCAGGCTGGCCGCCGGAATACTCCAGCT
AGGAATAATGGAATAGGACTCCGGTTCTATTTTGTTGGTTTTCGGAAACGGGGCCATGATTAAGAGGGACGGCCGGGGGC
ATTCGTATTGTGCCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGGCGCAAGACGAACTAAAGCGAAAGCATTTGCCAAGAATGTTT
TCATTAATCAAGAACGAAAGTCGGAGGTTCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTTCCGACCATAAACGATGCCGACTCG
CGATCCGGCGGCGTTATTCCCATGACCCGCCGGGCAGCTCCCGGGAAACCCAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGT
TGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGG
AAACCTCACCCGGCCCGGACACGGACAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTCGATTCCGTGGGTGGTGGTGCATGGCC
GTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGATAACGAACGAGACTCTGGCATGCTAACTAGTTACGCGACCC
CCGAGCGGTCGGCGTCCAACTTCTTAGAGGGACAAGTGCGCGTTCAGCCACCCGAGATTGAGCAATAACAGGTCTGTGAT
GCGCCTTAGATGTCCGGGGCTGCACGCGCGCTACACTGACTGGCTCAGCTTGTGTCTACCCTACGCCGGCAGGCGCGGGT
AACCCGTTGAACCCCATTCGTGATGGGGATCGGGGATTGCAATTATTCCCCATGAACGAGGAATTCCCAGTAAGTGCGGG
TCATAAGCTCGCGTTGATTAAGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGGATGGTTTAGTGAGGT
CCTCGGATCGGCCCCGGCGGGGTCGGCCACGGCCCTGCCGGAGCGTCGAGAAGACGGTCGAACTTGACTATCTAGAGGAA
GTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCA

>Arabeta - Arabidopsis thaliana
GATAACTCGACGGATCGCATGGCCTCTGTGCTGGCGACGCATCATTCAAATTTCTGCCCTATCAACTTTC
GATGGTAGGATAGTGGCCTACCATGGTGGTAACGGGTGACGGAGAATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGA
GCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAATCCTGACACGGGGAG
GTAGTGACAATAAATAACAATACCGGGCTCTTTCGAGTCTGGTAATTGGAATGAGTACAATCTAAATCCC
TTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATA
TTTAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGAACCTTGGGATGGGTCGGCCGGTCCGCC

>Uva - Vitis riparia
TACCTGGTTGATCCTGCCAGTAGTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTGTAAGTATGAACTAATTCAGAC
TGTGAAACTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATAGTTTGTTTGATGGTATCTGCTACTCGGATAACCGTAGTAATTCTA



GAGCTAATACGTGCAACAAACCCCGACTTCTGGAAGGGATGCATTTATTAGATAAAAGGTCGACGCGGGCTTTGCCCGTT
GCTCTGATGATTCATGATAACTCGACGGATCGCACGGCCATCGTGCCGGCGACGCATCATTCAAATTTCTGCCCTATCAA
CTTTCGATGGTAGGATAGGGGCCTACTATGGTATTGACGGGTGACGGAGAATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTG
AGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAATCCTGACACGGGGAGGTAGTGACAATAAAT
AACAATACCGGGCTCTTTGAGTCTGGTAATTGGAATGAGTACAATCTAAATCCCTTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAG
TCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTTAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGAC
CTTGGGATGGGTCGACCGGTCCGCCTCGCGGTGTGCACCTGTCGCCTCGTCCCTTCTACCGGCGATGCGCTCCTGGCCTT
AACTGGCCGGGTCGTGCCTCCGGTGCTGTTACTTTGAAGAAATTAGAGTGCTCAAAGCAAGCCTACGCTCTGGATACATT
AGCATGGGATAACATCATAGGATTTCGGTCCTATTCTGTTGGCCTTCGGGATCGGAGTAATGATTAACAGGGACAGTCGG
GGGCATTCGTATTTCATAGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATTTATGAAAGACGAACAACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGAT
GTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTGGGGGCTCGAAGACGATCAGATACCGTCCTAGTCTCAACCATAAACGATGCCGA
CCAGGGATCAGCGGATGTTGCTTTTAGGACTCCGCTGGCACCTTATGAGAAATCAAAGTTTTTGGGTTCCGGGGGGAGTA
TGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACA
CGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGACTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCAT
GGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCAGCCTGCTAACTAGCTATGTG
AAGGTGAGCCTCCGCAGCCAGCTTCTTAGAGGGACTATGGCCGCTTAGGCCAAGGAAGTTTGAGGCAATAACAGGTCTGT
GATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATGTATTCAACGAGTCTATAGCCTTGGCCGACAGGCCCGG
GTAATCTTTGAAATTTCATCGTGATGGGGATAGATCATTGCAATTGTTGGTCTTCAACGAGGAATTCCTAGTAAGCGCGA
GTCATCAGCTCGCGTTGACTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTCCTACCGATTGAATGGTCCGGTGAAG
TGTTCGGATCGCGGCGACGTGGGCGGTCCGCCGCCCGCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAG
GAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTG

>Alga - Ruppia maritima
TGTGAAACTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATAGTTTGTTTGATGGTATTTGCTACTCGGATAACCGTAGTAATTCTA
GAGCTAATACGTGCACCGAAACCCCGACTTTTGGAAGGGATGCATTTGTTAGATAAAAGGCTGACGCGGGCTTTGCTCGT
TGTTCCGATGATTCATGATAACTTGACGGATCGCATGGCCATAGTGCCGGCGACGCATCATTCAAATTTCTGCCCTATCA
ACTTTCGATGGTAGGATATTTGCCTACCATGGTGGTGACGGGTGACGGAGAATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCT
GAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAATCCTGACACGGGGAGGTAGTGACAATAAA
TAACAATACCGGGCTCTTCGAGTCTGGTAATTGGAATGAGTACAATCTAAATCCCTTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAA
GTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTTAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGA
CCTTGGGTTGGTTCGATCGGTCTGCTTGGTGTGCATCGGTCGGTTCGTCCCTTCTGCTGGTGTCGCGTTCCTGTCCTTAA
TTGGTCGGGTCGTGCCTCTGGCGCTGTTACTTTGAAGAAATTAGAGTGCTCAAAGCAAGCCTATGCTCTGCATACATTAG
CATGGGATAACATCACAGGATTTCGGTCCTATTTTGTTGGCCTTCGGGATCGGAGTAATGATTAAGAGGGACAGTCGGGG
GCATTCGTATTTCATAGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATTTATGAAAGACGAACAACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGT
TTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTGGGGGCTCGAAGACGATCAGATACCGTCCTAGTCTCAACCATAAACGATGCCGACC
AGGGATTGGCGGATGTTGCTTTTAGGACTTCGCCAGCACCTTTTGAGAAATCAAAGTTTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATG
GTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACG
GGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGG
CCGTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCAGCCTGCTAACTAGCTATGCGAA
GGTAACCCTTCGTGGCCAGCTTCTTAGAGGGACTATGGCCGCTTAGGCTACGGAAGTTTGAGGCAATAACAGGTCTGTGA
TGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATGTATTCAACGAGTTTATAACCTTAGCCGATAGGCTTGGGT
AATCTTTGAAAATTTCATCGTGATGGGGATAGATCATTGCAACTGTTGGTCTTCAACGAGGAATTCCTAGTAAGCGTGAG
TCATCAGCTCGCGTTGACTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTCCTACCGATTGAATGGTCCGGTGAAGT
GCTCGGATCGTGATGA

>Sapo - Xenopus laevis
TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGTCCCCGTGACGGCGACGATACATTCGGATGTCTG
CCCTATCAACTTTCGATGGTACTTTCTGCGCCTACCATGGTGACCACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCG
ATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCACT
CCCGACGCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAGGACTCTTTCGAGGCCCTGTAATTGGAATGAG
TACACTTTAAATCCTTTAACGAGGATCTATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAG
CTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTTGGGATCGAGCTGGCGG
TCCGCCGCGAGGCGAGCTACCGCCTGTCCCAGCCCCTGCCTCTCGGCGCCTCCCCGATGCTCTTGACTGA

G

>Bacteria - E. coli
GGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGG
TTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGCCTTGACA
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5. Abrir a sequéncia no programa Mega.

Molecular Evolutionary Genetics Analysis 4\
Fil Qalcic  Help

==V wweePwew

USER TREE ANCESTORS SELECTION RATES CLOCKS  DIAGNOSE

-

¥ olecular Evolutionary Genetics Analysis - o ‘\
E| Open a File x

& S5 v Dimcw>hu&iﬂmaw v O [ P Pesquisar Sequéncias

Organizar v Nova pasta.
~

Nome Data de modificagio Tipo Tamanho

o Acesso répido
1 Airea de Traba
& Downloads #
Documentos #
&=l Imagens E 4

@ OneDrive

[ Este Computador

I

[2 Documentos

¥ Downloads

Imagens

D Musicas

B Objetos 3D

B Videos

i Discn Loral (€)Y

Nome: |Sequéncias dos genes
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6. Alinhar. Selecionar “Align”.

Al Molecular Evolutionary Gen

Eila Anahorie aln
[P] Open a File
« v o » Este Computador » Area de Trabalho » Sequéncias
Organizar Nova pasta
~
~ Nome Data de modificagio
s Acesso rapido @
" uéncias dos genes. 0772021 14:28
B Area de Traba # Seqifnciss S

& Downloads #

[Pa) Molecular Evolutionary Genetics An:

Tipo Tamanho

Arguivo FA 13KB

Pesquisar Sequéncias

- x
File Analysis Help
L] Ho B L i = * il ® +
o\ DO \D S\ T\
ALIGN DATA MODELS DISTANCE DIVERSITY PHYLOGENY USERTREE ANCESTORS SELECTION RATES CLOCKS DIAGNOSE
NEXUS
T
s @
-
How would you liketo o.. X
o S
Analyze
”~ . .
7. Sequeéncia alinhada.
4l MX: Alignment Explorer (Sequéncias dos genes.FA) - o ,

Data Edit  Search  Alignment  Web  Sequencer  Display  Help

=B ENEwe » DX % +8

4 @292

DNA Sequences. | Translated Protein Sequences |

1. Ser_humano_-_Homo_sapiens 7T TGGTGACTC TAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCG
2. Chipanze_-_Pan_troglodytes
3. Boto_-_Tursiops._truncatus
4 Orca_-_Orcinus_orca |
5. Tartaruga_-_Caretta_caretta

10. Alga_-_Ruppia_maritima
1. Sapo_-_Xenopus_laevis
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8. Selecionar o alinhamento, pressionando Crtl + A.

X: Alignment Explorer (Sequéncias dos genes.FA)
Data  Edit  Search  Alignment  Web  Sequencer  Display  Help

=R EnEwe r Oxoxa/+Bar @238 |
DNA Sequences mnslat:dProt:inSequencsl Capylhesela(tedhln(kholhe(l\pboald(CtlIoC)l |

SpeciesiAbory NN NN NN NN NN NENNENN AN NIRRT |
1. Ser_humano_-_Homo_sapiens T T TGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCGCATTCGAACGTCTGCCCTATACAACTTTCGATGGTAGTCC

2. Chipanze_-_Pan_troglodytes TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCGCATTCGAACGTCTGCCCTATACAACTTCGATGGTAGTCGC
3. Boto_-_Tursiops_truncatus TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCATTCGAACGTCTGCCCTATCAACTTTCGATGGTAGTCGCCC

4. Orca_-_Orcinus_orca TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCTTCGAACGTCTGCCCTATCAACTTTCGATGGTAGTCGCTCC
5. Tartaruga_-_Caretta_caretta |[CGACTAGCGATCCGGCGGCGTTATTCCCATBACCCGCCGGGCAGCTTACGGGAAACCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGBGAGTATGGTTGCAAAGCTGAL
6. Peixe_-_Liza_subviridis AAGCCATGCAAGTCTAAGTACACACGGCCGGTACAGTGAAACTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTTGATCGCTCTCACGTTACTTGGA
7. Galinha_-_Gallus_gallus. |TCCTGECCAGTAGCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTAAGTACACACGGGCGGTACAGGCGTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATE
8. Arabeta_-_Arabidopsis_thalanaG A TAAC TCGACGGATCGCATGGCCTCTGTGCTGGCGACGCATCATTCAAATTTCTGCCCTATCAACTTTCGATGGTAGGATAGTGGCCTACCATGGTGE
9. Uva_-_Vitis_riparia TACCTGGTTGATCCTGCCAGTAGTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTGTAAGTATGAACTAATTCAGACTGTGAAACTGCGAATGGCT
10. Alga_-_Ruppia_maritima ITGTGAAACTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATAGTTTGTTTGATGGTATTTGCTACTCGGATAACCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACGTGCACCG#|
11. Sapo_-_Xenopus_laevis TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGTCCCCGTGACGGCGACGATACATTCGGATGTCTGCCCTATCAACTTTCGATGGTACTTTCTGC

12. Bacteria_-_E._coli _ECTGAD‘ACTCA}AGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTﬁATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTT‘

\snes B = @ with £ wio gaps /

9. Natelainicial do programa, clique em “Phylogeny” e em seguinda “Construct/
Test Maximum Likelihood Tree...”

lolecular Evelutionary Genetics Analysis - X~
File  Analysis Help \

TA & b T w ® + '
DATA MODELS DISTANCE DIVERSI SER TREE ANCESTORS SELECTION RATES CLOCK: DIAGNOSE

NEXUS

o @

TIMETREE
DATAMONKEY
FHolecular Evolutionary Geneti — CHESN
L p— Lhatn
(] Open aFite X ‘
<« v » Este Computador » Areade Trabalho > Sequéncias v o O Pesquisar Sequéncias I
Organizar v Nova pasta - ™ @ |
A Nome Data de modificagio Tipo Tamanho
# Acesso rapido
. éncias dos genes 08/07/2021 14:28 Arquivo FA 13KB
I Avea de Traba # T sequéndias o
& Downloads  #
[ Molecular Evolutionary Genetics Analysis - a X
File Analysis Help |
<> Z .
&) ) () (E) () (e Q) U
MODELS DISTANCE DIVERSITY, T ewran el O s s RATES CLOCKS DIAGNOSE
= P
2% Construct/Test Minimum-Evolution Tree... NEXUS
£ Construct/Test UPGMA Tree...
MP Construct/Test Maximum Parsimony Tree(s) @
W Open Tree Session
TIMETREE
DATAMONKEY
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10. Apés, aparecera a seguinte caixa de ferramentas. Selecione “yes”.

Use the active file?

I~ Remeg usccunenﬂy

X

0 Would you like to use the currently active data (PhyloAnalysis.meg)?

active data.

l «v; Q Ne |

lolecular Evolutionary Genetics Analysis N
File  Analysis  Help ‘
VEWIOIONUIOIOIONORORCORC)

ALIGN DATA MODELS DISTANCE DIVERSITY PHYLOGENY USERTREE ANCESTORS SELECTION RATES CLOCKS DIAGNOSE }
N
Data
[
@
£
TIMETREE

©

DATAMONKEY

_/

11. Nesta caixa de ferramentas que ira surgir, vocé podera alterar as
opcoes, atente-se aos detalhes que foram escolhidos para a realizacao desta

arvore e clique em ok.

olecular Evoliitionary Genetics Analysis BN
File Analysis Help \
: y N N < MX: Analysis Preferences
T i e—
- ANALYSIS
Statistical Method —>  Maximum Likelihood —

Test of Phylogeny
o No. of Bootstrap Replications

SUBSTITUTION MODEL
Substitutions Type
Model/Method

RATES AND PATTERNS

Rates among Sites

No of Discrete Gammia Categories
DATA SUBSET TO USE
Gaps/Missing Data Treatment
Site Coverage Cutoff (%)

TREE INFERENCE OPTIONS

Initial Tree File
Branch Swap Filter
'SYSTEM RESOURCE USAGE

RECENT PUBLICATIONS

PHYLOGENY TEST

| None

= Not Applicable

—>  Nucleotide

> | Tamura-Nei model

= | Uniform Rates

= Not Applicable

=2 | Use all sites

- Not Applicable

ML Heuristic Methed = | Nearest-Neighbor-interchange (NNI)

Initial Tree for ML = | Make iniial tree automatically (Default - NI/Bioh)

= Not Applicable

- None

Number of Threads = | 3

e = = ®» @ @ 1 © | @wew || (x) cancel

[ELP DOCS EXAMPLES ~ CITATION REPORTBUG  UPDATES MEGA LINKS TOOLBAR PREFERENCES

TIMETREE

_@

DATAMONKEY




12. Tela de carregamento.

A Molecular Evolutionary Genetics Analysis - a ~
File Analysis Help

ALIGN DATA MODELS  DISTANCE  DIVERSITY PHYLOGENY Ui
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13. Filogenia pronta.

A filogenia abaixo representa um resultado semelhante ao que vocé obteve no
capitulo anterior, mas com sequéncias mais completas desta vez. E os desenhos dos
seres em consideracdo sdo meramente ilustrativos, tendo sido incluidos posteriormente,
usando Power Point para edicao.
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