Aula 9 - Filogenia Molecular: Construindo a
Arvore da Vida - Parte 1

A Arvore da Vida: Desvendando a Filogenia Molecular

Vocé ja parou para pensar como todas as formas de vida na Terra estao conectadas? Desde a menor bactéria até a
imponente baleia azul, passando por nés mesmos, humanos, todos compartilhamos uma histoéria evolutiva comum.
Essa historia, complexa e fascinante, € o que a Filogenia Molecular busca desvendar, construindo um verdadeiro
mapa das relacdes de parentesco entre os seres vivos. E como montar uma gigantesca arvore genealdgica para
toda a vida no planeta.

Entender a Filogenia Molecular nao é apenas uma curiosidade académica; € 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 ameacadas e planejar sua
conservacao, a capacidade de construir e interpretar arvores filogenéticas € indispensavel. Para vocé, estudante
universitario ou candidato a concurso, dominar este tema significa nao sé cumprir horas complementares ou obter
um certificado valioso, mas também adquirir uma ferramenta poderosa para a sua carreira em biologia, saude ou
tecnologia.

Nesta primeira parte da nossa jornada pela Filogenia Molecular, vamos lancar as bases essenciais. Comecaremos
revisitando os conceitos de evolucao e filogenia, entendendo por que a ideia de um ancestral comum é tao central.
Em seguida, mergulharemos nas primeiras e cruciais etapas para a construcao de uma arvore filogenética, desde a
coleta dos dados moleculares até o seu alinhamento. Por fim, exploraremos os modelos matematicos que nos
permitem entender como as sequéncias de DNA e proteinas evoluem ao longo do tempo. Prepare-se para conectar
0 que vocé ja sabe sobre biologia e genética com as ferramentas computacionais que nos permitem desvendar a
historia da vida.



O Legado de Darwin e a Arvore da Vida

Exploracao Darwiniana

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

Padroes e Conexoes

Vocé nota padroes,
semelhancas e diferencas entre
as espécies. Como explicar essa
variedade e, ao mesmo tempo, a
aparente unidade da vida?

Solucao Revolucionaria

A evolucao por selecao natural,
que postula que todas as
espécies descendem de um
ancestral comum.

Essa ideia de um ancestral comum € a pedra angular da biologia moderna e o ponto de partida para a filogenia.
Pense na sua propria familia: vocé compartilha ancestrais com seus primos, seus pais com seus tios, e assim por
diante, formando uma complexa arvore genealdgica. Da mesma forma, a vida na Terra pode ser representada

como uma gigantesca "Arvore da Vida", onde cada ramo representa uma linhagem evolutiva e cada né é um

ancestral comum. A filogenia €, essencialmente, a ciéncia de reconstruir esses ramos e nos, desvendando as

relacdes de parentesco entre os organismos.

[ Insight Importante: A beleza da filogenia é que ela nos permite ir além da mera descricdo das espécies.
Ela nos da um contexto histérico para entender por que 0s organismos sao como sao, como eles se
adaptaram aos seus ambientes e como se diversificaram ao longo de milhdes de anos. E como ter um

mapa que nao sé mostra onde vocé esta, mas também como vocé chegou Ia e de onde vieram seus

antepassados.



Filogenia: Mais que um Ramo, um Mapa da

Historia

Se a evolucao é a histéria, a filogenia é a ferramenta que nos permite desenhar o mapa dessa histéria. Mas o que

exatamente € uma arvore filogenética? Nao é apenas um diagrama bonito; € uma hipdétese visual das relacdes

evolutivas entre um grupo de organismos ou genes. Cada elemento da arvore tem um significado preciso, e

entender essa "linguagem" é crucial para qualquer analise.

Componentes da Arvore

Uma arvore filogenética € composta por nos e
ramos. Os nos 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.

Tipos de Arvores Filogenéticas

Interpretacao das Conexoes

A forma como esses ramos se conectam nos diz
quem é mais aparentado com quem. E como um
mapa de metrd: as linhas sao os ramos e as
estacdes sao 0s nds, mostrando as conexodes e as
distancias relativas.

o Cladograma: Mostra apenas a ordem de ramificacao, ou seja, as relacdes de parentesco

o Filograma: Além das relacdes, também indica a quantidade de mudanca evolutiva (distancia genética) ao longo

dos ramos, geralmente pelo comprimento do ramo

 Arvore enraizada: Indica um ancestral comum a todos os organismos na arvore

« Arvore ndo enraizada: Apenas mostra as relacdes sem especificar a diregdo do tempo evolutivo

A escolha do tipo de arvore depende da pergunta bioldégica que queremos responder.



Por Que Precisamos de Arvores
Filogeneéticas?

Agora que entendemos o que sao as arvores filogenéticas, a pergunta natural é: por que elas sao tdo importantes

na pratica? A resposta é que elas sao ferramentas incrivelmente versateis, com aplicacdes que vao muito além da

biologia evolutiva pura. Elas nos ajudam a resolver problemas reais, desde a saude publica até a conservacao

ambiental e o desenvolvimento de novas tecnologias.

@ Saude Publica

T

O

Imagine que uma nova doenca 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 virus de
diferentes pacientes e construir uma arvore
filogenética, é possivel identificar a linhagem do
virus, determinar de onde ele veio e como as
variantes estao evoluindo.

Agricultura

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

vacinacao e contencao.

Q

Medicina

Na medicina, arvores filogenéticas podem
ajudar a identificar a origem de surtos de
infeccOes hospitalares, entender a resisténcia a
antibioticos em bactérias ou até mesmo guiar o
desenvolvimento de vacinas.

Ciéncia Forense

Na ciéncia forense, podem ser usadas para
rastrear a origem de materiais bioldgicos.

Exemplo Pratico: Foi exatamente assim que a comunidade cientifica monitorou a evolucao do SARS-CoV-
2, 0 virus da COVID-19, identificando novas variantes como Delta e Omicron e informando estratégias de

Em esséncia, sempre que precisamos entender a histdria ou o relacionamento entre entidades bioldgicas, a

filogenia oferece um mapa valioso.



Os Pilares da Filogenia Molecular: Dados e

Homologia

Para construir uma arvore filogenética, precisamos de dados. E na filogenia molecular, esses dados sdo, na maioria

das vezes, sequéncias de DNA ou proteinas. Mas nao basta ter sequéncias; precisamos ter certeza de que

estamos comparando "macas com macas", ou seja, sequéncias que compartilham uma origem evolutiva comum. E

aqui que entra o conceito de homologia.

Analogia dos Livros

Pense em dois livros que vocé tem em sua estante. Se um é a primeira edicao de "Dom Quixote" e o outro é
uma traducao para o inglés, eles sao diferentes, mas claramente derivam do mesmo texto original. Da mesma

forma, duas sequéncias de DNA ou proteina sao consideradas homdlogas se elas descendem de um ancestral

comum.

Essa semelhanca nao é por acaso, mas sim um reflexo de sua histdria evolutiva compartilhada.

Tipos de Homologia

Conceito

Homologia

Ortologia

Paralogia

Analogia

Ambito/Aplicacao

Relacao de parentesco
entre estruturas ou
sequéncias

Genes homdlogos que
divergiram por
especiacao

Genes homdlogos que
divergiram por
duplicacao génica

Semelhanca funcional
sem ancestral comum
recente

Base/Origem

Ancestral comum

Evento de especiacao

Evento de duplicacao

Evolugao convergente

Exemplo

Braco humano e asa de
morcego

Gene da insulina em
humanos e caes

Genes da alfa-globina e
beta-globina em
humanos

Asa de inseto e asa de
passaro

Dentro da homologia, distinguimos dois tipos principais: ortologia e paralogia. Genes ortélogos sao aqueles que

divergiram apos um evento de especiacao (formacao de novas espécies). Por exemplo, o gene da hemoglobina em

humanos e em camundongos sao ortélogos; eles vieram de um gene ancestral comum que existia antes da

separacao entre primatas e roedores. Ja 0s genes paralogos surgem de um evento de duplicacao génica dentro de

um mesmo genoma. Os diferentes genes da familia da globina (alfa-globina, beta-globina, mioglobina) em

humanos sao paralogos; eles surgiram de duplicacdes de um gene ancestral unico. A distincao € crucial porque

apenas genes ortdlogos sao ideais para reconstruir a historia evolutiva das espécies.



A Primeira Etapa: Coletando os Dados
Certos

Compreender a homologia nos leva diretamente a primeira etapa pratica na construcao de uma arvore filogenética:
a coleta dos dados. Nao podemos simplesmente pegar qualquer sequéncia; precisamos selecionar sequéncias
homologas que sejam apropriadas para a nossa pergunta de pesquisa. Onde encontramos essas sequéncias? A
resposta esta nos vastos e crescentes bancos de dados biolégicos.

Analogia da Construcao

Imagine que vocé esta
construindo uma casa. Vocé nao
comeca a martelar pregos
aleatoriamente; primeiro, vocé
precisa dos materiais certos. Na

Armazéns Digitais

Bancos de dados como o NCBI,
UniProt e Ensembl sdo como
grandes armazéns digitais onde
cientistas de todo o mundo
depositam suas sequéncias.

Vastidao dos Dados

Eles contém bilhdes de
sequéncias de milhares de
organismos, desde virus e
bactérias até plantas e animais.

filogenia, os "materiais" sao as
sequéncias de DNA ou proteina.

Critérios para Escolha do Marcador Molecular

Espécies Distantes Espécies Proximas

Para estudos de relacdes entre espécies muito Para espécies mais proximas, genes que evoluem mais

distantes (como entre bactérias e humanos), genes rapidamente, como genes mitocondriais ou genes de
altamente conservados, como 0s genes de RNA

ribossomal (rRNA), sao ideais, pois mudam muito

copia unica no nucleo, podem ser mais informativos.

lentamente.

() Desafio Crucial: O desafio é encontrar um gene que tenha variado o suficiente para mostrar as diferencas

entre 0s organismos que vocé esta estudando, mas nao tanto a ponto de obscurecer as relacdes de
parentesco.



Alinhamento de Sequeéencias: Preparando o

Terreno

Depois de coletar as sequéncias homologas, o proximo passo crucial é o alinhamento de sequéncias. Pense nisso

como organizar varias partituras musicais de diferentes orquestras que tocaram a mesma peca, mas com

pequenas variacdes. Para comparar as notas e identificar onde as variacdes ocorrem, vocé precisa alinhar as

partituras, colocando as mesmas secdes uma sobre a outra.

01

02

Conceito do MSA

No contexto da filogenia, o alinhamento multiplo de
sequéncias (MSA, do inglés Multiple Sequence
Alignment) é o processo de organizar sequéncias de
DNA ou proteina de forma que as posicées homologas
(que descendem de um ancestral comum) fiqguem na
mesma coluna.

03

Importancia Vital

Isso é vital porque as arvores filogenéticas sao
construidas com base nas diferencas e semelhancas em
cada posicao da sequéncia. Se as posicdes nao
estiverem corretamente alinhadas, as comparacoes
serao invalidas e a arvore resultante sera incorreta.

04

Elementos do Alinhamento

Durante o alinhamento, podem surgir gaps (lacunas) e
mismatches (diferencas). Gaps representam insercoes
ou delecdes de nucleotideos/aminoacidos que
ocorreram em uma das linhagens. Mismatches sao
substituicdes de uma base/aminoacido por outro.

Ferramentas Computacionais

Ferramentas computacionais como Clustal Omega e
MAFFT sao amplamente utilizadas para realizar MSAs,
utilizando algoritmos complexos para encontrar a
melhor correspondéncia entre as sequéncias,
minimizando o numero de gaps e mismatches.



Alinhamento de Sequeéencias: Desafios e

Boas Praticas

Embora ferramentas automaticas de alinhamento sejam poderosas, o alinhamento de sequéncias nao é uma tarefa

trivial e muitas vezes exige a intervencao humana. Um alinhamento ruim é como construir uma casa sobre areia

movedica: a estrutura final (a arvore filogenética) sera instavel e ndo confiavel. O principal desafio € que, em

regides de alta variabilidade, pode ser dificil determinar quais posicdes sao verdadeiramente homoélogas.

Analogia dos Textos Antigos

Imagine que vocé esta tentando alinhar varios textos antigos escritos a mao, onde cada escriba cometeu

erros, adicionou notas ou pulou frases. Vocé precisa usar seu conhecimento do idioma e do contexto para

decidir onde as palavras e frases correspondentes deveriam estar.

Consideracoes Importantes

Regioes Conservadas

Que mudam pouco ao longo da evolugao -
geralmente mais faceis de alinhar e fornecem
sinais filogenéticos mais fortes.

Edicao Manual

Em muitos casos, apdés um alinhamento
automatico, é necessario realizar uma edicao
manual para corrigir erros 6bvios ou refinar o
alinhamento em regides problematicas.

Regioes Hipervariaveis
Que mudam muito - podem ser problematicas para

o alinhamento e podem precisar ser removidas da
analise.

Curadoria de Dados

Regides do alinhamento que sao excessivamente
variaveis ou ambiguas (onde a homologia &
incerta) podem precisar ser removidas da analise
para evitar que introduzam "ruido" na construcao
da arvore.

() Ponto Critico: Essa etapa de curadoria € um dos aspectos mais importantes e muitas vezes subestimados
da filogenia molecular, garantindo que os dados de entrada sejam da mais alta qualidade possivel.



Modelos de Evolucao de Sequeéncias: A

Matematica por Tras

Com as sequéncias alinhadas, o proximo passo é quantificar as diferencas entre elas de uma forma que reflita o

processo evolutivo. Simplesmente contar o numero de diferencas (substituicdes) entre duas sequéncias pode ser
enganoso. Por qué? Porque algumas substituicées podem ter ocorrido multiplas vezes ha mesma posi¢cao ao longo
do tempo (substituicbes multiplas), ou uma substituicao pode ter sido revertida (reversées), ou ainda uma base

pode ter mudado para outra e depois para uma terceira (paralelismo).

Analogia do Telefone Sem Fio

Pense em um jogo de "telefone sem fio" onde uma mensagem é passada de pessoa para pessoa. Se vocé

apenas comparar a mensagem final com a original, pode perder as multiplas alteracdes que ocorreram no

meio. Os modelos tentam reconstruir essas alteracdes ocultas.

Para lidar com essa complexidade, a filogenia molecular utiliza modelos de evolucao de sequéncias. Esses

modelos sdo como lentes matematicas que nos ajudam a estimar a verdadeira distancia evolutiva entre as

sequéncias, levando em conta a probabilidade de diferentes tipos de substituicoes.

Modelos Basicos

Jukes-Cantor (JC69)

Um dos modelos mais simples. Ele assume que todas

as bases (A, T, C, G) tém a mesma frequéncia e que a
probabilidade de uma base mudar para qualquer outra
é a mesma. E como se todas as substituicdes fossem

igualmente provaveis.

Kimura 2-Parametros (K2P)

Um modelo um pouco mais complexo que diferencia
entre transicdes (purina para purina, pirimidina para
pirimidina) e transversdes (purina para pirimidina,
pirimidina para purina), reconhecendo que transicées
sao geralmente mais comuns.

A escolha do modelo impacta diretamente a estimativa das distancias e, consequentemente, a topologia da arvore.



Modelos de Evolucao: Aléem do Basico

Os modelos de Jukes-Cantor e Kimura 2-Parametros sao pontos de partida, mas a evolucao real € muito mais
complexa. Diferentes bases podem ter diferentes frequéncias em um genoma, e algumas substituicdées podem ser
mais provaveis do que outras devido a pressdes seletivas ou mutacionais. E por isso que existem modelos de
evolucao de sequéncias mais sofisticados, que tentam capturar essa complexidade.

GTR (General Time Reversible) Modelos para Proteinas

Modelos muito mais flexiveis. Eles permitem que Para sequéncias de proteinas, existem modelos
cada tipo de substituicao (por exemplo, A paraC, C especificos (como JTT, WAG, LG) que consideram
para G, etc.) tenha sua propria taxa de as diferentes probabilidades de substituicao entre
probabilidade, e também levam em conta as os 20 aminoacidos, que sao influenciadas por suas
frequéncias de cada base no DNA. propriedades fisico-quimicas e pela selecao natural.

Selecao do Modelo Adequado

A escolha do modelo de evolucao mais adequado para o seu conjunto de dados € 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 estatisticos.

() Importancia Critica: Usar um modelo inadequado pode levar a estimativas de distancia incorretas e,
consequentemente, a uma arvore filogenética que néo reflete a verdadeira histéria evolutiva. E como
tentar medir a distancia entre duas cidades usando uma régua que esta encolhendo ou esticando de
forma imprevisivel; o resultado sera impreciso.



A Matriz de Distancia: Quantificando as

Diferencas

Uma vez que temos um alinhamento de sequéncias e um modelo de evolucao escolhido, o préximo passo &

calcular a matriz de distancia. Esta matriz € uma tabela que quantifica a distancia evolutiva (ou dissimilaridade)
entre cada par de sequéncias no seu conjunto de dados. E como uma tabela de distancias rodoviarias entre varias
cidades, onde cada célula mostra o "custo" de viajar de uma cidade para outra.
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Aplicacao do Modelo

Para calcular essa distancia, o
modelo de evolucao é aplicado as
diferencas observadas no
alinhamento. Por exemplo, usando o
modelo de Jukes-Cantor, a distancia
é calculada com base na proporcao
de sitios diferentes entre duas
sequéncias, corrigindo para as
substituicées multiplas.

Interpretacao Temporal

Quanto maior a distancia, mais
tempo se passou desde que as duas
sequéncias compartilharam um
ancestral comum, e mais mudancas
evolutivas ocorreram.

Base para Construcao

A matriz de distancia é a entrada
para muitos métodos de construcao
de arvores filogenéticas baseados
em distancia. Ela transforma a
informacao complexa do
alinhamento em um formato
numeérico mais gerenciavel.

E um passo fundamental que condensa a informacao genética em um formato que os algoritmos de construcao de

arvores podem processar.



Métodos de Construcao de Arvores:

Distancia

Com a matriz de distancia em maos, estamos prontos para comecar a construir a arvore. Existem diferentes
abordagens para transformar essas distancias em uma topologia de arvore. Os métodos baseados em distancia

sao, conceitualmente, os mais simples e geralmente os mais rapidos, sendo ideais para grandes conjuntos de

dados ou para uma primeira exploragao.

Métodos Populares Baseados em Distancia

do

UPGMA

Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
Mean - E um método de agrupamento hierarquico
gue assume uma taxa de evolugao constante (o que
é conhecido como "reldgio molecular"). Ele agrupa
as duas sequéncias mais proximas na matriz de
distancia, trata-as como um novo "cluster" e
recalcula as distancias para os demais.

Caracteristicas dos Métodos

UPGMA - Limitacoes

A principal limitacdo do UPGMA é a sua suposicao de
relégio molecular, que raramente é verdadeira na
natureza.

i

Neighbor-Joining (NJ)

Mais amplamente utilizado porque nao assume um
relégio molecular. Ele funciona identificando pares
de "vizinhos" (sequéncias que sao mais proximas
entre si do que com qualquer outra) e 0s agrupa,
minimizando o comprimento total dos ramos da
arvore.

NJ - Vantagens

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

[) Consideracao Importante: Embora sejam rapidos, os métodos baseados em distancia podem ser menos
precisos do que os métodos baseados em caracteres, especialmente quando as taxas de evolucao variam

muito entre as linhagens.



Métodos de Construcao de Arvores:

Caracteres

Além dos métodos baseados em distancia, existem abordagens mais sofisticadas para construir arvores

filogenéticas, conhecidas como métodos baseados em caracteres. Em vez de resumir todas as diferencas em uma

unica matriz de distancia, esses métodos analisam cada posicao (caractere) do alinhamento individualmente,
buscando a arvore que melhor explica o padrao de mudancas observadas.

Métodos Baseados em Caracteres

Maxima Parcimonia (MP)

Busca a arvore que requer o menor numero de
eventos evolutivos (como substituicoes de bases)
para explicar as diferencas observadas no
alinhamento. E como procurar a rota mais curta em
um labirinto: a arvore mais "econémica" € a
preferida.

Comparacao dos Métodos

Maxima Parcimonia

e Intuitiva e conceptualmente simples

e Pode ser enganada por taxas de evolu¢cao muito
diferentes entre as linhagens

e Computacionalmente menos intensiva

Maxima Verossimilhanca (ML)

Considerada um dos padrdes ouro na filogenia. Ela
calcula a probabilidade de observar o seu
alinhamento de sequéncias, dado um modelo de
evolucao e uma topologia de arvore especifica. O
método entao busca a arvore que maximiza essa
probabilidade.

Maxima Verossimilhanca

e Incorpora explicitamente os modelos de evolucao
e Geralmente mais precisa e robusta
e Computacionalmente muito mais intensiva

e Especialmente para grandes conjuntos de dados

[ Analogia: A ML é como encontrar a historia mais provavel que explica todas as evidéncias que vocé

coletou.



Avaliando a Robustez da Arvore: Bootstrap

Depois de construir uma arvore filogenética, a pergunta que surge é: quao confiavel & essa arvore? Como
podemos ter certeza de que as relacdes de parentesco que inferimos sao robustas e ndo apenas um artefato dos
dados ou do método? Para responder a isso, usamos técnicas de avaliacao da robustez, sendo o Bootstrap a mais

comum e importante.

Analogia da Pesquisa de Opiniao

Imagine que vocé esta fazendo uma pesquisa de opiniao. Em vez de entrevistar todas as pessoas, vocé pega

uma amostra. Para ter certeza de que sua amostra € representativa, vocé poderia pegar varias amostras
diferentes da populacao e ver se os resultados sao consistentes. O Bootstrap faz algo semelhante com seus

dados de sequéncia.

Como Funciona o Bootstrap

01

02

Reamostragem

O alinhamento original € "reamostrado" aleatoriamente,
criando centenas ou milhares de novos alinhamentos
(com o mesmo numero de colunas que o original, mas
com algumas colunas repetidas e outras omitidas).

03

Construcao de Arvores

Para cada um desses novos alinhamentos, uma nova
arvore filogenética é construida.

04

Calculo do Suporte

O valor de bootstrap para um determinado ramo na
arvore original é a porcentagem de vezes que esse
ramo especifico apareceu nas arvores construidas a
partir das amostras reamostradas.

Interpretacao

Valores de bootstrap altos (geralmente acima de 70% ou
90%) indicam um forte suporte para aquele ramo,
sugerindo que a relagcao de parentesco € robusta.



Consolidacao e Proximos Passos

Chegamos ao fim da primeira parte da nossa jornada pela Filogenia Molecular. Hoje, desvendamos o0s conceitos
fundamentais de evolucao e filogenia, compreendendo a Arvore da Vida como um mapa das relacées de
parentesco. Exploramos as etapas iniciais e cruciais para construir uma arvore, desde a selecao de dados
homodlogos em bancos de sequéncias até o alinhamento cuidadoso e a aplicacao de modelos de evolucao de
sequéncias para quantificar as distancias. Por fim, introduzimos os métodos de construcao de arvores baseados
em distancia e caracteres, e a importancia do bootstrap para validar a robustez de nossas inferéncias.

Em Pratica

Vocé agora compreende que uma arvore filogenética nao € apenas um diagrama, mas uma hipotese cientifica
baseada em dados moleculares. Sabe que a qualidade do alinhamento e a escolha do modelo de evolucao sao
tao importantes quanto o método de construcao da arvore. E, crucialmente, entende que a confianca em um
ramo da arvore é medida por valores de bootstrap, indicando a robustez da sua inferéncia.

D Préxima Aula: Na Aula 10 - Filogenia Molecular: Construindo a Arvore da Vida - Parte 2,
aprofundaremos ainda mais. Exploraremos a interpretacao detalhada das arvores filogenéticas,
discutiremos os desafios e as limitacdes dos métodos, e mergulharemos em aplicacdes avancadas da
filogenia molecular, como a filogenémica e a datacao de eventos evolutivos. Prepare-se para consolidar
seu conhecimento e aplicar essas poderosas ferramentas em cenarios do mundo real.

Autoavaliacao

1. Qual das seguintes afirmac¢des melhor descreve o conceito de homologia em filogenia molecular?
o a) Semelhanca de sequéncias devido a uma funcao bioldgica similar.
o b) Semelhanca de sequéncias que surgiram por evolucao convergente.
o ¢) Semelhanca de sequéncias que descendem de um ancestral comum.
o d) Semelhanca de sequéncias que possuem 0 mesmo numero de nucleotideos.

2. Ao construir uma arvore filogenética, por que o alinhamento multiplo de sequéncias (MSA) é uma etapa tao
critica?

o a) Porque ele remove todas as mutacdes das sequéncias.

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

o ¢) Porque ele posiciona as regides homologas ha mesma coluna para comparacao.
o d) Porque ele automaticamente seleciona o melhor modelo de evolucao.

3. Qual a principal diferenca entre um modelo de evolucdo de sequéncias como Jukes-Cantor (JC69) e um
modelo como GTR (General Time Reversible)?
o a) JC69 é usado para proteinas e GTR para DNA.
o b) JCB9 assume taxas de substituicao iguais para todas as bases, enquanto GTR permite taxas variaveis.
o ¢) GTR € um método de construcao de arvore e JC69 é um método de avaliacao.
o d) JC6B9 é mais complexo e GTR & mais simples.
4. Um valor de bootstrap de 95% para um ramo em uma arvore filogenética indica que:
o a) O ramo é estatisticamente insignificante.
o b) A arvore foi construida com 95% de precisao.
o ¢) Aquele ramo especifico apareceu em 95% das arvores reamostradas.
o d) A taxa de evolucao naquele ramo é 95% mais rapida.

5. Explique brevemente por que a distincao entre genes ortélogos e paralogos € importante para a construcao de
arvores filogenéticas de espécies.
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[ NOTA IMPORTANTE: As informacdes regulatorias/legais/técnicas desta aula estao atualizadas até 2025.
Consulte sempre fontes oficiais para verificar alteracodes.



Gabarito da Autoavaliacao

1 Resposta: c) Semelhanca de 2 Resposta: c) Porque ele posiciona as
sequéncias que descendem de um regioes homologas na mesma coluna
ancestral comum. para comparacao.

3 Resposta: b) JC69 assume taxas de 4 Resposta: c) Aquele ramo especifico
substituicao iguais para todas as apareceu em 95% das arvores
bases, enquanto GTR permite taxas reamostradas.
variaveis.

Resposta Discursiva - Questao 5

Resposta: A distincao é crucial porque apenas genes ortélogos (que divergiram por especiacao) refletem a
historia evolutiva das espécies. Genes paralogos (que surgiram por duplicacao génica dentro de um genoma)
contam a historia da duplicacao e evolucao do gene, nao necessariamente a da espécie. Usar paralogos para
inferir relacdes de espécies pode levar a arvores incorretas.




