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MÓDULO 3 

COMO REALIZAR ANÁLISES DE PARENTESCO?  

O que é uma filogenia? 
Até agora você teve algumas noções sobre a origem dos seres vivos e o motivo 

básico 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 relações de parentesco entre si. 

As relações de parentesco podem ser representadas através de uma filogenia ou 
árvore filogenética. Por filogenia entende-se a representação das relações evolutivas 
entre seres vivos, as quais são construídas a partir de comparações entre padrões de 
semelhança e divergência entre os seres dentro de uma ÁRVORE FILOGENÉTICA, contendo 
nós ligados por ramos. Os ramos representam a persistência de uma linhagem genética 
ao longo do tempo, e os nós indicam o nascimento de uma linhagem (Figura 3.1).

Figura 3.1 - Esquema geral de uma filogenia. 

Muitos anos atrás, antes das análises de DNA e proteínas, filogenias eram construídas 
com base em características morfológicas. Até os anos 1960 não estavam disponíveis 
ainda sequências de proteínas e de DNA que pudessem ser utilizadas para examinar 
relações de parentesco. Assim, características como o tamanho corporal, comprimento 
de ossos de fósseis, tipologias e dimensões de crânios, dentre outras características de 
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diversos seres vivos, eram utilizadas para identificar semelhanças e diferenças entre 
as espécies, procurando-se estabelecer relações de parentesco.

Atualmente é possível realizar análises moleculares e comparar sequências das 
“letras” do DNA, ou as sequências de aminoácidos codificadas por genes, de maneira 
direta. É muito mais simples, e relativamente muito mais barato, obter sequências e 
analisá-las em um computador, através de algoritmos e/ou programas específicos.  
Mas como fazemos uma análise de sequências de DNA ou aminoácidos e que permite 
construir uma árvore filogenética? 

Mutações, seus tipos e as filogenias
Sabemos que o DNA de qualquer ser vivo sofre mutações ao longo do tempo. 

A ocorrência de mutação é uma condição primária para originar novas variações 
genéticas. A existência de variação genética é fundamental para a evolução dos seres 
vivos no meio em que vivem. Mutações se originam a partir de erros de duplicação 
do DNA, que precedem a divisão celular (isso nós já vimos no capítulo anterior, mas 
sempre vale relembrar). Quando esses erros ocorrem durante a meiose (a divisão 
celular que origina os gametas), são distribuídos entre os gametas e podem passar 
às próximas gerações. Muitas dessas mutações não têm um efeito sobre o fenótipo, 
assim não prejudicam a vida de um novo organismo. No entanto, algumas mutações 
podem acontecer dentro de genes fundamentais para o correto funcionamento de 
um organismo ou até mesmo para a sua sobrevivência. Se forem transmitidos à prole, 
podem prejudicar a manutenção de uma linhagem. Assim, a evolução aconteceu, 
acontece, e continuará acontecendo. 

Ao longo da evolução, diversas mutações foram se acumulando, alterando, 
duplicando, triplicando. Até mesmo cópias inteiras de genes foram produzidas ou 
eliminadas. Essas mutações aconteceram em um ambiente em transformação gradativa: 
mudanças na temperatura da água e dos continentes, mudanças climáticas generalizadas 
ou locais, etc. Algumas mutações deram origem a formas mais aptas a sobreviver ao 
ambiente em que estavam (aqui podemos falar no conceito de seleção natural). 
Assim, mutações acontecendo geraram novos indivíduos, novas populações, espécies. 
As mutações diversificaram a vida; enquanto a seleção natural e outros processos 
permitiram que algumas espécies se expandissem e outras fossem extintas. Toda essa 
história está marcada no DNA. Quando comparamos espécies muito parecidas, tais como 
entre o feijão e a soja, entre espécies de primatas, entre espécies de insetos, etc., há 
frequentemente menos diferenças entre as sequências de DNA e de proteínas, do que 
quando comparamos sequências entre uma planta e um animal, entre o ser humano e 
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uma bactéria, entre um camundongo e um cogumelo. Quando os cientistas começaram 
a obter sequências em laboratório, foi possível desenvolver modelos evolutivos que 
tentassem explicar a divergência entre as espécies. 

Ao estudar mutações, é possível categorizá-las segundo dois pontos de vista.  
Primeiro, em relação ao tipo de nucleotídeo (purina ou pirimidina) que é substituído. 
Para este caso, duas categorias são possíveis: 

• Transição: substituições entre duas purinas (A- adenina - e G - guanina) 
ou entre duas pirimidinas (C – citosina – e T – timina). 

• Transversões: substituições de uma purina (A e G) por uma pirimidina 
(C e T) ou vice-versa. 

A segunda maneira de categorizar mutações analisa os possíveis impactos 
dessas mutações na sequência de aminoácidos que é codificada por um gene 
(Figura 3.2): 

• Mutação silenciosa ou sinônima: alteração no DNA não 
altera a sequência de aminoácidos, ou seja, a proteína continuará intacta em termos 
de sequência; 

• Mutação de sentido errado (não sinônima): 
alteração no DNA ALTERA aminoácido na cadeia polipeptídica, ou seja, a proteína terá 
uma sequência diferente, pelo menos neste aminoácido que será trocado por outro; 

• Mutação sem sentido: causa o aparecimento de um códon de 
terminação no RNA mensageiro, impedindo a síntese completa da cadeia polipeptídica.

Figura 3.2 - Os tipos de mutações em nível de aminoácidos. 
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   O número de mutações que vão sendo acumuladas tende a ser proporcional 
ao tempo de divergência de duas espécies que surgiram de um ancestral comum. Isso 
pode ser encarado como um RELÓGIO MOLECULAR. Sendo assim, analisa-se estas 
mutações, que permitem inferir o processo evolutivo dos organismos comparados 
através de modelos evolutivos específicos. Há numerosos tipos de modelos, mas aqui 
não vamos trabalhar com tanto detalhamento, pois envolve conhecimentos além do 
propósito deste material. 

 A partir dos modelos evolutivos, podemos construir árvores filogenéticas. 
Também existem vários métodos para isso. Aqui vamos destacar um método baseado 
em uma medida de distância numérica, que se vale do teorema de Pitágoras, da 
matemática. O método utiliza comparações par a par de distâncias (baseadas no 
número de mutações) entre diferentes sequências estudadas para construir uma 
árvore. Assim, quanto menor a distância entre duas espécies, mais próximas estarão 
na árvore. O contrário também é verdadeiro. Note, no entanto, que são distâncias 
baseadas nas sequências que estão disponíveis. Dependendo da sequência, isso pode 
mudar. Inclusive as relações de parentesco. Lembre-se bem: são métodos que nos 
auxiliam a entender relações de parentesco, mas podem não reproduzir a realidade 
perfeitamente, especialmente para organismos fósseis. 

 Veremos a seguir como é possível construir árvores filogenéticas computa-
cionalmente com o auxílio de programas específicos. As árvores serão construídas 
com base em sequências de nucleotídeos disponíveis em bancos de dados públicos. 
As demonstrações e procedimentos são apresentados apenas para finalidade 
didática, de modo que você possa aprender as bases da filogenia molecular, ou 
seja, baseada em sequências de DNA ou de aminoácidos (proteína). 

Uma breve explicação sobre reconstrução 
filogenética

 Ao construir uma filogenia com base em sequências de nucleotídeos ou 
aminoácidos, um cientistas na verdade está realizando uma reconstrução filogenética, 
pois está inferindo relações de parentesco baseadas em dados de sequências. Para 
tanto, alguns passos essenciais devem ser seguidos (você fará isso na prática logo em 
seguida): 

Alinhamento de sequências: consiste em um conjunto de procedimentos computa-
cionais que visam verificar quais partes de uma sequência são similares ou até mesmo 
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idênticas a outras sequências que estejam sendo comparadas. Ao longo do alinhamento, 
diferenças que existirem entre sequências serão detectadas, inclusive em relação ao 
tamanho das sequências. Assim, no final, teremos um conjunto de sequências alinhado 
por suas regiões similares, mas também permitindo comparar as diferenças entre si.

 

Identificação de um modelo adequado para explicar as mutações que 
existem no seu conjunto de sequências: isso não faremos aqui, pois como 
dito anteriormente, modelos evolutivos são complexos e vão além do propósito 
deste material. Mas para ressaltar, trata-se de encontrar um modelo de mutações 
que melhor explica o seu conjunto de sequências. A partir desse modelo, será 
possível testar com maior precisão o método de reconstrução filogenética. 

Reconstrução filogenética: método que fará a construção da árvore em 
si, baseando-se no modelo evolutivo e nos princípios matemáticos que regem o 
cálculo das similaridades ou diferenças que existem entre as sequências que 
estão sendo utilizadas. Como tratamos no tópico anterior, estaremos utilizando 
um modelo baseado em distância, ou seja, um valor numérico. Quanto maior esse 
valor, mais mutações ou diferenças existem entre as espécies sendo comparadas. 

Avaliação da precisão dos ramos e nós: a construção de árvores por 
algoritmos diversos pode dar diferenças na composição dos ramos e nós, ou seja, 
nem sempre se eu fizer a árvore em um computador, terei o mesmo resultado que 
em outro. Ou se fizer a árvore duas vezes, poderei ter algumas diferenças entre 
as duas vezes que o programa foi utilizado para construir as árvores. Podem 
ser poucas diferenças, mas que para um cientista podem ser muito importantes 
ao estudar processos evolutivos. Não faremos isso aqui também, pois há 
muitos aspectos que estão além do propósito do material, mais uma vez. Mas é 
importante que você tenha essa primeira noção sobre o que geralmente é feito. 

      
           ATIVIDADE DO CAPÍTULO

 Com estas informações, seguimos à atividade proposta para este capítulo. Você 
buscará sequências de nucleotídeos em bancos de dados públicos da Internet e depois 
poderá construir sua própria árvore filogenética.
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COMO FAZER UMA ANÁLISE FILOGENÉTICA 
UTILIZANDO SEQUÊNCIAS DE NUCLEOTÍDEOS?

PRIMEIRA ETAPA:   BUSCA DE SEQUÊNCIAS EM FORMATO FASTA

 

1. Inicie procurando sequências no site do NCBI: https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/ , em que você acessará o GenBank. Esse site consiste em um banco de dados 
que contém sequências de DNA, RNA e proteínas, de acesso público. Os cientistas 
depositam sequências que obtêm em laboratório todos os dias. Durante a pandemia 
do novo coronavírus, nunca foi tão importante sequenciar o material genético do vírus 
e o disponibilizar imediatamente. Assim os cientistas puderam criar vacinas e estudar 
a origem do coronavírus, além de muitas outras importantes descobertas realizadas. 
Para acessar o banco de dados utilize o link acima. Aparecerá uma tela como a seguir.

Uma maneira de acessar conjuntos de sequências é procurar por conjuntos 
populacionais, que são 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, você encontra destacado o botão 
“PopSet”. Clique nele.
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2. Procure sequências no formato FASTA. FASTA é um formato de arquivo utilizado 
na área da bioinformática, que apresenta e delimita sequências de nucleotídeos e 
proteínas para espécimes que foram sequenciados. A representação desse formato é 
definida por um cabeçalho iniciado pelo caractere “>”, seguido pela identificação da 
sequência (um código único para a sequência, nome da espécie, nome da amostra, 
detalhes específicos sobre o tipo de sequência) por uma sequência de aminoácidos 
ou nucleotídeos nas linhas posteriores.
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3. Quando abrir a página com as sequências em formato FASTA, selecione e 
copie algumas ou todas as sequências. Transfira (cole) as sequências em um arquivo 
do aplicativo BLOCO DE NOTAS do seu computador. 
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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 

SEGUNDA ETAPA:  ALINHAMENTO DAS SEQUÊNCIAS 

Até agora, você aprendeu como realizar as buscas das sequências de espécies em 
bancos de dados que contém sequências de DNA, RNA e proteínas. As próximas etapas 
serão focadas em como alinhar as sequências obtidas, uma maneira de organizá-las, 
de modo que nucleotídeos (ou aminoácidos, se for o caso) idênticos entre sequências 
ocupem a mesma posição e que aqueles nucleotídeos que forem diferentes, assim 
como grupos de nucleotídeos que diferenciem em tamanho as sequências, possam 
ser identificados. Com isso, é possível comparar as sequências e, por fim,  construir 
árvores filogenéticas. 

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

 Para tanto, apresentamos uma demonstração utilizando como exemplo 
sequências dos organismos estudados no tópico anterior (ser humano, tartaruga, 
chimpanzé, bactéria, galinha, sapo, peixe, Arabidopsis, baleia, uva, golfinho e alga).
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Você pode seguir essa demonstração, util izando as sequências:

>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

GCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTTGGGAGCGGGCGGGCG

GTCCGCCGCGAGGCGAGCCACCGCCCGTCCCCGCCCCTTGCCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAGCT

GAG

>Orca - Orcinus orca

TTTGGTGACTCTAGATAACCTCGGGCCGATCGCACGCCCCCCGTGGCGGCGACGACCCTTCGAACGTCT

GCCCTATCAACTTTCGATGGTAGTCGCTCGTGCCTACCATGGTGACCACGGGTGACGGGGAATCAGGGTTC

GATTCCGGAGAGGGAGCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAC

TCCCGACCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAAGGACTCTTGTCGAGGCCCTGTAATTGGAATGA

GTCCACTTTAGAATCCTTTCGCAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGGGTAATTCCA

GCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTTGGGACAGCGGGCGGGCG

GTCCGCCGCGAGGCGAGCCACCGCCCGTCCCCGCCCCTTGCCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAGCT

GAG

>Tartaruga - Caretta caretta

CGACTAGCGATCCGGCGGCGTTATTCCCATGACCCGCCGGGCAGCTTACGGGAAACCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGA

GTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCA

ACACGGGAAACCTCACCCGGCCCGGACACGGAAAGGATTGACAGATTGATAGCTCTTTCTCGATTCTGTGGGTGGTGGTG

CATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGATAACGAACGAGACTCTGGCATGCTAACTAGTTAT

GCGACCCCCGAGCGGTCGGCGTCCAACTTCTTAGAGGGACAAGTGGCGTTCAGCCACCCGAGATTGAGCAATAACAGGTC

TGTGATGCCCTTAGATGTCCGGGGCTGCACGCGCGTCCTGCCAGTAGCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATG

TCTAAGTACACACGGGCGGTACAGGCGTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTTGGTCGCTCCCCTCCCGTG

CGTGGATAACTGTGGTAATTCTAGAGCTAATACATGCCGACGAGCGCCGACCTCCGGGGACGCGTGCATTTATCAGACCA

AAACCAACCCGGGCTCGCCCGGCGGCTTTGGTGAC

TCTAGATAACCTCGAGCCGATCGCACGCCCCCGTGGCGGCGACGACCCATTCGAATGTCTGCCCTATCAACTTTCGATGG

TACTGTCTGTGCCTACCATGGTGACCACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCT

ACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCACTCCCGACCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAG

GACTCTTTCGAGGCCCTGTAATTGGAATGAGTCCACTTTAAATCCTTTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGC

CAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTTGGGAT

CGAGCTGGCGGTCCGCCGCGAGGCGAGCTACCGCCTGTCCCAGCCCCTGTCTCTCGGCGCCCCCTCGATGCTCTTAACTG

AGTGTCCCGCGGGGCCCGAAGCGTTTACTTTGAAAAAATTAGAGTGTTCAAAGCAGGCTGGCCGCCGGAATACTCCAGCT

AGGAATAATGGAATAGGACTCCGGTTCTATTTTGTTGGTTTTCGGAAACGGGGCCATGATTAAGAGGGACGGCCGGGGGC

ATTCGTATTGTGCCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGGCGCAAGACGAACTAAAGCGAAAGCATTTGCCAAGAATGTTT

TCATTAATCAAGAACGAAAGTCGGAGGTTCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTTCCGACCATAAACGATGCCGACTCG

CGATCCGGCGGCGTTATTCCCATGACCCGCCGGGCAGCTCCCGGGAAACCCAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGT

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

AACGAAAGTCGGAGGTTCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTTCCGACCATAAACGATGCCAACTAGCGATCCGGCGGC

GTTATTCCCATGACCCGCCGGGCAGCGTCCGGGAAACCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTTGCAAAGCTGAA

ACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCCG

GCCCGGACACGGAAAGGATTGACAGATTGATAGCTCTTTCTCGATTCTGTGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGG

TGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGATAACGAACGAGACTCCGGCATGCTAAATAGTTACGCGGCCCCGTGCGGTCGGC

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
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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 sequência no programa Mega.
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6. Alinhar. Selecionar “Align”.

7. Sequência alinhada.
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8. Selecionar o alinhamento, pressionando Crtl + A.

9. Na tela inicial do programa, clique em “Phylogeny” e em seguinda “Construct/
Test Maximum Likelihood Tree…”
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10. Após, aparecerá a seguinte caixa de ferramentas. Selecione “yes”.

11. Nesta caixa de ferramentas que irá surgir, você poderá alterar as 
opções, atente-se aos detalhes que foram escolhidos para a realização desta 
árvore e clique em ok. 
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12. Tela de carregamento. 

13. Filogenia pronta.

A filogenia abaixo representa um resultado semelhante ao que você obteve no 
capítulo anterior, mas com sequências mais completas desta vez. E os desenhos dos 
seres em consideração são meramente ilustrativos, tendo sido incluídos posteriormente, 
usando Power Point para edição.
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