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Preparando para aula

Materiais necessarios estao presentes no site:
e http://biodados.icb.ufmg.br/pinguim/filogenia/

Roteiro da aula:
e Aula_Filogenia.pdf

Crie a sua pasta:
e Abra o terminal (Ctrl + Alt + T);
e Crie uma pasta (comando “mkdir aula_filogenia®);
e V4 para a pasta criada (comando “cd aula_filogenia”).

Usudarios com laptop = Baixe e instale o programa MEGA.

Baixe na pasta o arquivo VILi.fasta
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Roteiro da aula

Conteudo:
e Breve introducao sobre Filogenia Molecular;
e Construcao de uma arvore filogenética;

Objetivo:
e Conceitos da filogenia molecular;
e Saber fazer uma leitura de uma arvore filogenética;

e Saber construir uma arvore filogenética.



O que é Filogenia...

* Estudo das relagdes evolutivas entre grupos de organismos;

* Semelhante a uma arvore genealdgica;
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O que é Filogenia...

* Mas aplicada as espécies ou a entidades taxondmicas.
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Tipos de arvores filogenéticas
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Formas de estudar Filogenia...

Dados morfologicos
e Cranio, denticao...
e Morphological Image Database;
e Vantagens:
» Aplicacdo em materiais de museu;
« Aplicacdo em fdsseis;
Dados de sequéncias
e DNA, Proteinas;

e Vantagens:
« Tamanho do banco de dados (genoma de humano: 3 x 109 bases);

« Extensdo de organismos que podem ser analisados ao mesmo
tempo;
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Por que fazer Filogenia?

Filogenia = estudos de relagdes entre organismos;

Nivel de espécie:
 Estudo de sistematica (arvore de espécie);
e Datacdo dos eventos (Relogio Molecular).
Nivel de gene:
e Comportamento do gene ao longo da evolucao;
e Agrupamento (Formacdo de familias génicas);



Filogenia - Passo a passo

1) Gene (Estudo de Caso)

2) Alinhamento de sequéncia
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3) Construcdo da arvore

filogenética
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(1) Estudo de caso

Materiais:
e Sequéncias dos organismos viventes;
Objetivo:
e Inferir a relacdo evolutiva entre as sequéncias utilizadas
no estudo.

Algumas condigdes:
e Pelo menos trés sequéncias;

e Sequéncias devem ser homadlogas;
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Homologia, Ortologia, Paralogia...

Homologia - Duas
sequéncias que
possuem a mesma
origem,;

Ortologia - homologia
pOT especiacao; S,

vA¥R X

Paralogia - homologia
por duplicacao.
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(1) Estudo de caso:

Acetolactate synthase

e Biossintese de valina,
leucina e isoleucina;

e A via nao ocorre em
metazoarios.

* O que essa proteina
esta fazendo nesses
organismos?

Serine--pyruvate
aminotransferase

 Biossintese de glicina.

e A via ocorre em todos
0s eucariotos.
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~1{2) Alinhamentomde/

sequéncias

Local (BLAST) X Global;
Par a par X Multiplo;

Alinhamento Multiplo:

e Alinhamento de 3 ou mais sequéncias de DNA ou de
proteina;
e Tenta maximizar o namero de bases (ou de

aminodacidos) que ocorre na mesma posicdo relativa em
todas as sequéncias;

* Insere gaps (inser¢do ou delecdo) quando este melhora
o alinhamento como um todo.



~13) Alinhamento mu

iplo de

sequéncias
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~Programas que realizam o

alinhamento multiplo:

ClustalW; ‘
MUSCLE;

I D )
7A

MUSCLE

T-Coftee;
PRANK @.@..

MAFFT;
MultAlin;
Etc.

CADA PROGRAMA POSSUI  SUAS
PARTICULARIDADES E UMA PODE SER
MAIS APROPRIADA QUE O OUTRO EM
CADA CASO.

MAFFT

WealtrHin
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~1{3) Construcao da arvore

filogenética

Existem varios métodos:
e Distancia;
« UPGMA;
» Neighbor-Joining;
« Evolu¢do Minima;
e Maxima Parcimonia;
 Procura pela topologia com menor numero de substituicoes;
e Maxima Verossimilhanca;

 Procura por uma topologia com melhor adequacdo a um
determinado modelo de substituicao;

 Inferéncia Bayesiana;



Forma mais simples de Filogenia

Secl ARRIGE AR LAGLT
Ceq PAACCLCAARAC AT
Seg3 ALTCCLCAGACCAGHT
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Seql

Seq?

seql

Seq3

Seq?

Seq3
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Forma mais simples de Filogenia

AAATGCGAAAGCAGGT

PEE R R
AAAGGCGAAAACAGGT

AAATGCGAAAGCAGGT

- ||||»

AATGGCGAGAGGAGGT

AR BGEOGARNRE RGGT

R
AATGGCGAGAGGAGGT

Numero de Diferencas:

Seql|Seq?2|Seq3
Segl| O
Seq2| 2 0
Seq3| 4 0)
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Forma mais simples de Filogenia

Numero de Diferencas:

Seq 1
Seql|Seq?2|Seq3 _E
Segl| O | Seq 2

Seq2| 2
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p . Porcentagem de

0.7 diferenca
Saturation

Multiplas mutacoes: 061
cA>T>G 0.5 -
Mutacdes reversas: %47
cA>T>A 031

0.2 -

0.1

1 2 3

Distancia genética
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Observacoes:

Qual a diferenca entre estas arvores?

(a) G A (b

H B

J C

>

=

=ls



>
Observacoes:

Qual a diferenca entre estas arvores?

MOSS FERN PINE ROSE MOSS FERN ROSE PINE ~ MOSS PINE ROSE FERN

VYN



>
Observacoes:

Qual a diferenca entre estas duas arvores?




Vamos seguir o roteiro da aula



