BIO 103 Biologia evolutiva

Exercicio: Comparacdes de sequéncias de macromoléculas.
Prof. Dr. Sergio Russo Matioli, Depto. de Genética e Biologia evolutiva, IB-USP
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Os alinhamentos de macromoléculas sao representagdes onde cada letra corresponde a um tipo de
mondmero (aqui no caso 1 letra para cada um dos 20 aminoacidos) onde esta implicita uma hipdtese de
homologia. Onde ha o simbolo (-) em uma sequéncia significa a auséncia de um mondmero mas que
corresponde a um mondmero homoélogo em outra sequéncia, que implica um evento de insercao ou
delecao durante a evolugdo desses organismos.

Na linha abaixo das sequéncias nucleotidicas os asteriscos indicam nucleotideos que ndo variam entre as
espécies.

1) Como vocé faria para estabelecer o parentesco entre essas espécies, baseado nesses dados? Tente
estabelecer uma série de procedimentos que seja geral, ou seja, que possam ser utilizados em qualquer
conjunto de dados semelhantes. Isso equivale a propor um algoritmo.

2) Qual seria a hipotese de parentesco desses organismos, baseado nesse sequéncia de macromoléculas?



