
Aula 9 3 Filogenia Molecular: Construindo a 
Árvore da Vida - Parte 1
A Árvore da Vida: Desvendando a Filogenia Molecular

Você já parou para pensar como todas as formas de vida na Terra estão conectadas? Desde a menor bactéria até a 
imponente baleia azul, passando por nós mesmos, humanos, todos compartilhamos uma história evolutiva comum. 
Essa história, complexa e fascinante, é o que a Filogenia Molecular busca desvendar, construindo um verdadeiro 
mapa das relações de parentesco entre os seres vivos. É como montar uma gigantesca árvore genealógica para 
toda a vida no planeta.

Entender a Filogenia Molecular não é apenas uma curiosidade acadêmica; é uma habilidade fundamental no século 
XXI. Seja para rastrear a origem de uma nova pandemia, como a COVID-19, desenvolver novos medicamentos 
baseados em alvos moleculares conservados, ou até mesmo para identificar espécies ameaçadas e planejar sua 
conservação, a capacidade de construir e interpretar árvores filogenéticas é indispensável. Para você, estudante 
universitário ou candidato a concurso, dominar este tema significa não só cumprir horas complementares ou obter 
um certificado valioso, mas também adquirir uma ferramenta poderosa para a sua carreira em biologia, saúde ou 
tecnologia.

Nesta primeira parte da nossa jornada pela Filogenia Molecular, vamos lançar as bases essenciais. Começaremos 
revisitando os conceitos de evolução e filogenia, entendendo por que a ideia de um ancestral comum é tão central. 
Em seguida, mergulharemos nas primeiras e cruciais etapas para a construção de uma árvore filogenética, desde a 
coleta dos dados moleculares até o seu alinhamento. Por fim, exploraremos os modelos matemáticos que nos 
permitem entender como as sequências de DNA e proteínas evoluem ao longo do tempo. Prepare-se para conectar 
o que você já sabe sobre biologia e genética com as ferramentas computacionais que nos permitem desvendar a 
história da vida.



O Legado de Darwin e a Árvore da Vida

Exploração Darwiniana
Imagine ser um explorador do 
século XIX, como Charles 
Darwin, navegando por ilhas 
distantes e observando a 
incrível diversidade de vida.

Padrões e Conexões
Você nota padrões, 
semelhanças e diferenças entre 
as espécies. Como explicar essa 
variedade e, ao mesmo tempo, a 
aparente unidade da vida?

Solução Revolucionária
A evolução por seleção natural, 
que postula que todas as 
espécies descendem de um 
ancestral comum.

Essa ideia de um ancestral comum é a pedra angular da biologia moderna e o ponto de partida para a filogenia. 
Pense na sua própria família: você compartilha ancestrais com seus primos, seus pais com seus tios, e assim por 
diante, formando uma complexa árvore genealógica. Da mesma forma, a vida na Terra pode ser representada 
como uma gigantesca "Árvore da Vida", onde cada ramo representa uma linhagem evolutiva e cada nó é um 
ancestral comum. A filogenia é, essencialmente, a ciência de reconstruir esses ramos e nós, desvendando as 
relações de parentesco entre os organismos.

Insight Importante: A beleza da filogenia é que ela nos permite ir além da mera descrição das espécies. 
Ela nos dá um contexto histórico para entender por que os organismos são como são, como eles se 
adaptaram aos seus ambientes e como se diversificaram ao longo de milhões de anos. É como ter um 
mapa que não só mostra onde você está, mas também como você chegou lá e de onde vieram seus 
antepassados.



Filogenia: Mais que um Ramo, um Mapa da 
História
Se a evolução é a história, a filogenia é a ferramenta que nos permite desenhar o mapa dessa história. Mas o que 
exatamente é uma árvore filogenética? Não é apenas um diagrama bonito; é uma hipótese visual das relações 
evolutivas entre um grupo de organismos ou genes. Cada elemento da árvore tem um significado preciso, e 
entender essa "linguagem" é crucial para qualquer análise.

Componentes da Árvore
Uma árvore filogenética é composta por nós e 
ramos. Os nós representam os ancestrais, sejam 
eles hipotéticos (internos) ou as espécies que 
estamos estudando (terminais). Os ramos, por sua 
vez, indicam as linhagens evolutivas que se 
separam a partir desses ancestrais.

Interpretação das Conexões
A forma como esses ramos se conectam nos diz 
quem é mais aparentado com quem. É como um 
mapa de metrô: as linhas são os ramos e as 
estações são os nós, mostrando as conexões e as 
distâncias relativas.

Tipos de Árvores Filogenéticas

Cladograma: Mostra apenas a ordem de ramificação, ou seja, as relações de parentesco

Filograma: Além das relações, também indica a quantidade de mudança evolutiva (distância genética) ao longo 
dos ramos, geralmente pelo comprimento do ramo

Árvore enraizada: Indica um ancestral comum a todos os organismos na árvore

Árvore não enraizada: Apenas mostra as relações sem especificar a direção do tempo evolutivo

A escolha do tipo de árvore depende da pergunta biológica que queremos responder.



Por Que Precisamos de Árvores 
Filogenéticas?
Agora que entendemos o que são as árvores filogenéticas, a pergunta natural é: por que elas são tão importantes 
na prática? A resposta é que elas são ferramentas incrivelmente versáteis, com aplicações que vão muito além da 
biologia evolutiva pura. Elas nos ajudam a resolver problemas reais, desde a saúde pública até a conservação 
ambiental e o desenvolvimento de novas tecnologias.

Saúde Pública
Imagine que uma nova doença viral surge. 
Como os cientistas conseguem rastrear sua 
origem, entender como ela se espalha e prever 
seu comportamento? A filogenia molecular é a 
chave. Ao sequenciar o genoma do vírus de 
diferentes pacientes e construir uma árvore 
filogenética, é possível identificar a linhagem do 
vírus, determinar de onde ele veio e como as 
variantes estão evoluindo.

Medicina
Na medicina, árvores filogenéticas podem 
ajudar a identificar a origem de surtos de 
infecções hospitalares, entender a resistência a 
antibióticos em bactérias ou até mesmo guiar o 
desenvolvimento de vacinas.

Agricultura
Na agricultura, elas auxiliam na identificação de 
pragas e na melhoria de culturas.

Ciência Forense
Na ciência forense, podem ser usadas para 
rastrear a origem de materiais biológicos.

Exemplo Prático: Foi exatamente assim que a comunidade científica monitorou a evolução do SARS-CoV-
2, o vírus da COVID-19, identificando novas variantes como Delta e Ômicron e informando estratégias de 
vacinação e contenção.

Em essência, sempre que precisamos entender a história ou o relacionamento entre entidades biológicas, a 
filogenia oferece um mapa valioso.



Os Pilares da Filogenia Molecular: Dados e 
Homologia
Para construir uma árvore filogenética, precisamos de dados. E na filogenia molecular, esses dados são, na maioria 
das vezes, sequências de DNA ou proteínas. Mas não basta ter sequências; precisamos ter certeza de que 
estamos comparando "maçãs com maçãs", ou seja, sequências que compartilham uma origem evolutiva comum. É 
aqui que entra o conceito de homologia.

Essa semelhança não é por acaso, mas sim um reflexo de sua história evolutiva compartilhada.

Tipos de Homologia

Conceito Âmbito/Aplicação Base/Origem Exemplo

Homologia Relação de parentesco 
entre estruturas ou 
sequências

Ancestral comum Braço humano e asa de 
morcego

Ortologia Genes homólogos que 
divergiram por 
especiação

Evento de especiação Gene da insulina em 
humanos e cães

Paralogia Genes homólogos que 
divergiram por 
duplicação gênica

Evento de duplicação Genes da alfa-globina e 
beta-globina em 
humanos

Analogia Semelhança funcional 
sem ancestral comum 
recente

Evolução convergente Asa de inseto e asa de 
pássaro

Dentro da homologia, distinguimos dois tipos principais: ortologia e paralogia. Genes ortólogos são aqueles que 
divergiram após um evento de especiação (formação de novas espécies). Por exemplo, o gene da hemoglobina em 
humanos e em camundongos são ortólogos; eles vieram de um gene ancestral comum que existia antes da 
separação entre primatas e roedores. Já os genes parálogos surgem de um evento de duplicação gênica dentro de 
um mesmo genoma. Os diferentes genes da família da globina (alfa-globina, beta-globina, mioglobina) em 
humanos são parálogos; eles surgiram de duplicações de um gene ancestral único. A distinção é crucial porque 
apenas genes ortólogos são ideais para reconstruir a história evolutiva das espécies.

Analogia dos Livros
Pense em dois livros que você tem em sua estante. Se um é a primeira edição de "Dom Quixote" e o outro é 
uma tradução para o inglês, eles são diferentes, mas claramente derivam do mesmo texto original. Da mesma 
forma, duas sequências de DNA ou proteína são consideradas homólogas se elas descendem de um ancestral 
comum.



A Primeira Etapa: Coletando os Dados 
Certos
Compreender a homologia nos leva diretamente à primeira etapa prática na construção de uma árvore filogenética: 
a coleta dos dados. Não podemos simplesmente pegar qualquer sequência; precisamos selecionar sequências 
homólogas que sejam apropriadas para a nossa pergunta de pesquisa. Onde encontramos essas sequências? A 
resposta está nos vastos e crescentes bancos de dados biológicos.

Analogia da Construção
Imagine que você está 
construindo uma casa. Você não 
começa a martelar pregos 
aleatoriamente; primeiro, você 
precisa dos materiais certos. Na 
filogenia, os "materiais" são as 
sequências de DNA ou proteína.

Armazéns Digitais
Bancos de dados como o NCBI, 
UniProt e Ensembl são como 
grandes armazéns digitais onde 
cientistas de todo o mundo 
depositam suas sequências.

Vastidão dos Dados
Eles contêm bilhões de 
sequências de milhares de 
organismos, desde vírus e 
bactérias até plantas e animais.

Critérios para Escolha do Marcador Molecular

Espécies Distantes

Para estudos de relações entre espécies muito 
distantes (como entre bactérias e humanos), genes 
altamente conservados, como os genes de RNA 
ribossomal (rRNA), são ideais, pois mudam muito 
lentamente.

Espécies Próximas

Para espécies mais próximas, genes que evoluem mais 
rapidamente, como genes mitocondriais ou genes de 
cópia única no núcleo, podem ser mais informativos.

Desafio Crucial: O desafio é encontrar um gene que tenha variado o suficiente para mostrar as diferenças 
entre os organismos que você está estudando, mas não tanto a ponto de obscurecer as relações de 
parentesco.



Alinhamento de Sequências: Preparando o 
Terreno
Depois de coletar as sequências homólogas, o próximo passo crucial é o alinhamento de sequências. Pense nisso 
como organizar várias partituras musicais de diferentes orquestras que tocaram a mesma peça, mas com 
pequenas variações. Para comparar as notas e identificar onde as variações ocorrem, você precisa alinhar as 
partituras, colocando as mesmas seções uma sobre a outra.
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Conceito do MSA
No contexto da filogenia, o alinhamento múltiplo de 
sequências (MSA, do inglês Multiple Sequence 
Alignment) é o processo de organizar sequências de 
DNA ou proteína de forma que as posições homólogas 
(que descendem de um ancestral comum) fiquem na 
mesma coluna.

02

Importância Vital
Isso é vital porque as árvores filogenéticas são 
construídas com base nas diferenças e semelhanças em 
cada posição da sequência. Se as posições não 
estiverem corretamente alinhadas, as comparações 
serão inválidas e a árvore resultante será incorreta.
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Elementos do Alinhamento
Durante o alinhamento, podem surgir gaps (lacunas) e 
mismatches (diferenças). Gaps representam inserções 
ou deleções de nucleotídeos/aminoácidos que 
ocorreram em uma das linhagens. Mismatches são 
substituições de uma base/aminoácido por outro.
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Ferramentas Computacionais
Ferramentas computacionais como Clustal Omega e 
MAFFT são amplamente utilizadas para realizar MSAs, 
utilizando algoritmos complexos para encontrar a 
melhor correspondência entre as sequências, 
minimizando o número de gaps e mismatches.



Alinhamento de Sequências: Desafios e 
Boas Práticas
Embora ferramentas automáticas de alinhamento sejam poderosas, o alinhamento de sequências não é uma tarefa 
trivial e muitas vezes exige a intervenção humana. Um alinhamento ruim é como construir uma casa sobre areia 
movediça: a estrutura final (a árvore filogenética) será instável e não confiável. O principal desafio é que, em 
regiões de alta variabilidade, pode ser difícil determinar quais posições são verdadeiramente homólogas.

Analogia dos Textos Antigos
Imagine que você está tentando alinhar vários textos antigos escritos à mão, onde cada escriba cometeu 
erros, adicionou notas ou pulou frases. Você precisa usar seu conhecimento do idioma e do contexto para 
decidir onde as palavras e frases correspondentes deveriam estar.

Considerações Importantes

Regiões Conservadas
Que mudam pouco ao longo da evolução - 
geralmente mais fáceis de alinhar e fornecem 
sinais filogenéticos mais fortes.

Regiões Hipervariáveis
Que mudam muito - podem ser problemáticas para 
o alinhamento e podem precisar ser removidas da 
análise.

Edição Manual
Em muitos casos, após um alinhamento 
automático, é necessário realizar uma edição 
manual para corrigir erros óbvios ou refinar o 
alinhamento em regiões problemáticas.

Curadoria de Dados
Regiões do alinhamento que são excessivamente 
variáveis ou ambíguas (onde a homologia é 
incerta) podem precisar ser removidas da análise 
para evitar que introduzam "ruído" na construção 
da árvore.

Ponto Crítico: Essa etapa de curadoria é um dos aspectos mais importantes e muitas vezes subestimados 
da filogenia molecular, garantindo que os dados de entrada sejam da mais alta qualidade possível.



Modelos de Evolução de Sequências: A 
Matemática por Trás
Com as sequências alinhadas, o próximo passo é quantificar as diferenças entre elas de uma forma que reflita o 
processo evolutivo. Simplesmente contar o número de diferenças (substituições) entre duas sequências pode ser 
enganoso. Por quê? Porque algumas substituições podem ter ocorrido múltiplas vezes na mesma posição ao longo 
do tempo (substituições múltiplas), ou uma substituição pode ter sido revertida (reversões), ou ainda uma base 
pode ter mudado para outra e depois para uma terceira (paralelismo).

Para lidar com essa complexidade, a filogenia molecular utiliza modelos de evolução de sequências. Esses 
modelos são como lentes matemáticas que nos ajudam a estimar a verdadeira distância evolutiva entre as 
sequências, levando em conta a probabilidade de diferentes tipos de substituições.

Modelos Básicos

Jukes-Cantor (JC69)

Um dos modelos mais simples. Ele assume que todas 
as bases (A, T, C, G) têm a mesma frequência e que a 
probabilidade de uma base mudar para qualquer outra 
é a mesma. É como se todas as substituições fossem 
igualmente prováveis.

Kimura 2-Parâmetros (K2P)

Um modelo um pouco mais complexo que diferencia 
entre transições (purina para purina, pirimidina para 
pirimidina) e transversões (purina para pirimidina, 
pirimidina para purina), reconhecendo que transições 
são geralmente mais comuns.

A escolha do modelo impacta diretamente a estimativa das distâncias e, consequentemente, a topologia da árvore.

Analogia do Telefone Sem Fio
Pense em um jogo de "telefone sem fio" onde uma mensagem é passada de pessoa para pessoa. Se você 
apenas comparar a mensagem final com a original, pode perder as múltiplas alterações que ocorreram no 
meio. Os modelos tentam reconstruir essas alterações ocultas.



Modelos de Evolução: Além do Básico
Os modelos de Jukes-Cantor e Kimura 2-Parâmetros são pontos de partida, mas a evolução real é muito mais 
complexa. Diferentes bases podem ter diferentes frequências em um genoma, e algumas substituições podem ser 
mais prováveis do que outras devido a pressões seletivas ou mutacionais. É por isso que existem modelos de 
evolução de sequências mais sofisticados, que tentam capturar essa complexidade.

GTR (General Time Reversible)
Modelos muito mais flexíveis. Eles permitem que 
cada tipo de substituição (por exemplo, A para C, C 
para G, etc.) tenha sua própria taxa de 
probabilidade, e também levam em conta as 
frequências de cada base no DNA.

Modelos para Proteínas
Para sequências de proteínas, existem modelos 
específicos (como JTT, WAG, LG) que consideram 
as diferentes probabilidades de substituição entre 
os 20 aminoácidos, que são influenciadas por suas 
propriedades físico-químicas e pela seleção natural.

Seleção do Modelo Adequado

A escolha do modelo de evolução mais adequado para o seu conjunto de dados é uma etapa crucial e muitas 
vezes realizada por softwares especializados (como jModelTest ou ModelFinder). Esses programas analisam o seu 
alinhamento e sugerem o modelo que melhor se ajusta aos dados, utilizando critérios estatísticos.

Importância Crítica: Usar um modelo inadequado pode levar a estimativas de distância incorretas e, 
consequentemente, a uma árvore filogenética que não reflete a verdadeira história evolutiva. É como 
tentar medir a distância entre duas cidades usando uma régua que está encolhendo ou esticando de 
forma imprevisível; o resultado será impreciso.



A Matriz de Distância: Quantificando as 
Diferenças
Uma vez que temos um alinhamento de sequências e um modelo de evolução escolhido, o próximo passo é 
calcular a matriz de distância. Esta matriz é uma tabela que quantifica a distância evolutiva (ou dissimilaridade) 
entre cada par de sequências no seu conjunto de dados. É como uma tabela de distâncias rodoviárias entre várias 
cidades, onde cada célula mostra o "custo" de viajar de uma cidade para outra.
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Aplicação do Modelo
Para calcular essa distância, o 
modelo de evolução é aplicado às 
diferenças observadas no 
alinhamento. Por exemplo, usando o 
modelo de Jukes-Cantor, a distância 
é calculada com base na proporção 
de sítios diferentes entre duas 
sequências, corrigindo para as 
substituições múltiplas.
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Interpretação Temporal
Quanto maior a distância, mais 
tempo se passou desde que as duas 
sequências compartilharam um 
ancestral comum, e mais mudanças 
evolutivas ocorreram.
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Base para Construção
A matriz de distância é a entrada 
para muitos métodos de construção 
de árvores filogenéticas baseados 
em distância. Ela transforma a 
informação complexa do 
alinhamento em um formato 
numérico mais gerenciável.

É um passo fundamental que condensa a informação genética em um formato que os algoritmos de construção de 
árvores podem processar.



Métodos de Construção de Árvores: 
Distância
Com a matriz de distância em mãos, estamos prontos para começar a construir a árvore. Existem diferentes 
abordagens para transformar essas distâncias em uma topologia de árvore. Os métodos baseados em distância 
são, conceitualmente, os mais simples e geralmente os mais rápidos, sendo ideais para grandes conjuntos de 
dados ou para uma primeira exploração.

Métodos Populares Baseados em Distância

UPGMA
Unweighted Pair Group Method with Arithmetic 
Mean - É um método de agrupamento hierárquico 
que assume uma taxa de evolução constante (o que 
é conhecido como "relógio molecular"). Ele agrupa 
as duas sequências mais próximas na matriz de 
distância, trata-as como um novo "cluster" e 
recalcula as distâncias para os demais.

Neighbor-Joining (NJ)
Mais amplamente utilizado porque não assume um 
relógio molecular. Ele funciona identificando pares 
de "vizinhos" (sequências que são mais próximas 
entre si do que com qualquer outra) e os agrupa, 
minimizando o comprimento total dos ramos da 
árvore.

Características dos Métodos

UPGMA - Limitações

A principal limitação do UPGMA é a sua suposição de 
relógio molecular, que raramente é verdadeira na 
natureza.

NJ - Vantagens

O NJ é um algoritmo eficiente e produz árvores não 
enraizadas, que podem ser enraizadas posteriormente 
usando um grupo externo (outgroup).

Consideração Importante: Embora sejam rápidos, os métodos baseados em distância podem ser menos 
precisos do que os métodos baseados em caracteres, especialmente quando as taxas de evolução variam 
muito entre as linhagens.



Métodos de Construção de Árvores: 
Caracteres
Além dos métodos baseados em distância, existem abordagens mais sofisticadas para construir árvores 
filogenéticas, conhecidas como métodos baseados em caracteres. Em vez de resumir todas as diferenças em uma 
única matriz de distância, esses métodos analisam cada posição (caractere) do alinhamento individualmente, 
buscando a árvore que melhor explica o padrão de mudanças observadas.

Métodos Baseados em Caracteres

Máxima Parcimônia (MP)
Busca a árvore que requer o menor número de 
eventos evolutivos (como substituições de bases) 
para explicar as diferenças observadas no 
alinhamento. É como procurar a rota mais curta em 
um labirinto: a árvore mais "econômica" é a 
preferida.

Máxima Verossimilhança (ML)
Considerada um dos padrões ouro na filogenia. Ela 
calcula a probabilidade de observar o seu 
alinhamento de sequências, dado um modelo de 
evolução e uma topologia de árvore específica. O 
método então busca a árvore que maximiza essa 
probabilidade.

Comparação dos Métodos

Máxima Parcimônia

Intuitiva e conceptualmente simples

Pode ser enganada por taxas de evolução muito 
diferentes entre as linhagens

Computacionalmente menos intensiva

Máxima Verossimilhança

Incorpora explicitamente os modelos de evolução

Geralmente mais precisa e robusta

Computacionalmente muito mais intensiva

Especialmente para grandes conjuntos de dados

Analogia: A ML é como encontrar a história mais provável que explica todas as evidências que você 
coletou.



Avaliando a Robustez da Árvore: Bootstrap
Depois de construir uma árvore filogenética, a pergunta que surge é: quão confiável é essa árvore? Como 
podemos ter certeza de que as relações de parentesco que inferimos são robustas e não apenas um artefato dos 
dados ou do método? Para responder a isso, usamos técnicas de avaliação da robustez, sendo o Bootstrap a mais 
comum e importante.

Como Funciona o Bootstrap
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Reamostragem
O alinhamento original é "reamostrado" aleatoriamente, 
criando centenas ou milhares de novos alinhamentos 
(com o mesmo número de colunas que o original, mas 
com algumas colunas repetidas e outras omitidas).
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Construção de Árvores
Para cada um desses novos alinhamentos, uma nova 
árvore filogenética é construída.
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Cálculo do Suporte
O valor de bootstrap para um determinado ramo na 
árvore original é a porcentagem de vezes que esse 
ramo específico apareceu nas árvores construídas a 
partir das amostras reamostradas.
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Interpretação
Valores de bootstrap altos (geralmente acima de 70% ou 
90%) indicam um forte suporte para aquele ramo, 
sugerindo que a relação de parentesco é robusta.

Analogia da Pesquisa de Opinião
Imagine que você está fazendo uma pesquisa de opinião. Em vez de entrevistar todas as pessoas, você pega 
uma amostra. Para ter certeza de que sua amostra é representativa, você poderia pegar várias amostras 
diferentes da população e ver se os resultados são consistentes. O Bootstrap faz algo semelhante com seus 
dados de sequência.



Consolidação e Próximos Passos
Chegamos ao fim da primeira parte da nossa jornada pela Filogenia Molecular. Hoje, desvendamos os conceitos 
fundamentais de evolução e filogenia, compreendendo a Árvore da Vida como um mapa das relações de 
parentesco. Exploramos as etapas iniciais e cruciais para construir uma árvore, desde a seleção de dados 
homólogos em bancos de sequências até o alinhamento cuidadoso e a aplicação de modelos de evolução de 
sequências para quantificar as distâncias. Por fim, introduzimos os métodos de construção de árvores baseados 
em distância e caracteres, e a importância do bootstrap para validar a robustez de nossas inferências.

Em Prática
Você agora compreende que uma árvore filogenética não é apenas um diagrama, mas uma hipótese científica 
baseada em dados moleculares. Sabe que a qualidade do alinhamento e a escolha do modelo de evolução são 
tão importantes quanto o método de construção da árvore. E, crucialmente, entende que a confiança em um 
ramo da árvore é medida por valores de bootstrap, indicando a robustez da sua inferência.

Próxima Aula: Na Aula 10 3 Filogenia Molecular: Construindo a Árvore da Vida - Parte 2, 
aprofundaremos ainda mais. Exploraremos a interpretação detalhada das árvores filogenéticas, 
discutiremos os desafios e as limitações dos métodos, e mergulharemos em aplicações avançadas da 
filogenia molecular, como a filogenômica e a datação de eventos evolutivos. Prepare-se para consolidar 
seu conhecimento e aplicar essas poderosas ferramentas em cenários do mundo real.

Autoavaliação

Qual das seguintes afirmações melhor descreve o conceito de homologia em filogenia molecular?1.

a) Semelhança de sequências devido a uma função biológica similar.

b) Semelhança de sequências que surgiram por evolução convergente.

c) Semelhança de sequências que descendem de um ancestral comum.

d) Semelhança de sequências que possuem o mesmo número de nucleotídeos.

Ao construir uma árvore filogenética, por que o alinhamento múltiplo de sequências (MSA) é uma etapa tão 
crítica?

2.

a) Porque ele remove todas as mutações das sequências.

b) Porque ele garante que todas as sequências tenham o mesmo tamanho.

c) Porque ele posiciona as regiões homólogas na mesma coluna para comparação.

d) Porque ele automaticamente seleciona o melhor modelo de evolução.

Qual a principal diferença entre um modelo de evolução de sequências como Jukes-Cantor (JC69) e um 
modelo como GTR (General Time Reversible)?

3.

a) JC69 é usado para proteínas e GTR para DNA.

b) JC69 assume taxas de substituição iguais para todas as bases, enquanto GTR permite taxas variáveis.

c) GTR é um método de construção de árvore e JC69 é um método de avaliação.

d) JC69 é mais complexo e GTR é mais simples.

Um valor de bootstrap de 95% para um ramo em uma árvore filogenética indica que:4.

a) O ramo é estatisticamente insignificante.

b) A árvore foi construída com 95% de precisão.

c) Aquele ramo específico apareceu em 95% das árvores reamostradas.

d) A taxa de evolução naquele ramo é 95% mais rápida.

Explique brevemente por que a distinção entre genes ortólogos e parálogos é importante para a construção de 
árvores filogenéticas de espécies.

5.



Recursos Adicionais

Livro Recomendado
"Bioinformatics and Functional 
Genomics" de Jonathan Pevsner 
(para aprofundamento nos 
métodos).

Bancos de Dados
NCBI (para exploração de 
sequências e ferramentas).

Ferramentas Online
Clustal Omega (para prática de 
alinhamento).

NOTA IMPORTANTE: As informações regulatórias/legais/técnicas desta aula estão atualizadas até 2025. 
Consulte sempre fontes oficiais para verificar alterações.



Gabarito da Autoavaliação
1 Resposta: c) Semelhança de 

sequências que descendem de um 
ancestral comum.

2 Resposta: c) Porque ele posiciona as 
regiões homólogas na mesma coluna 
para comparação.

3 Resposta: b) JC69 assume taxas de 
substituição iguais para todas as 
bases, enquanto GTR permite taxas 
variáveis.

4 Resposta: c) Aquele ramo específico 
apareceu em 95% das árvores 
reamostradas.

Resposta Discursiva - Questão 5

Resposta: A distinção é crucial porque apenas genes ortólogos (que divergiram por especiação) refletem a 
história evolutiva das espécies. Genes parálogos (que surgiram por duplicação gênica dentro de um genoma) 
contam a história da duplicação e evolução do gene, não necessariamente a da espécie. Usar parálogos para 
inferir relações de espécies pode levar a árvores incorretas.


