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Exercicio 7

Instale o programa Mega (versao 6 para Windows) em seu computador (http://www.megasoftware.net), fazendo
o registro em seu nome com seu email (se ja nao estiver instalado).

1.- Carregar o arquivo de sequéncias ja alinhadas de RNA e de ND2 de genomas
mitocondriais de mamiferos.

2.- Escolher algumas sequéncias (maximo de 15).

3.- Utilizando o programa MEGA, procurar a arvore de méxima parcimdnia com o algoritmo
exato de busca "Max-min branch & bound". Gravar a arvore obtida. Guardar o nimero total
de passos.

4.- Repetir a analise, com as mesmas sequéncias, utilizando um método heuristico, mudando
os parametros da busca. Anotar os pardmetros empregados.

5. Responder:

a) Houve diferencas entre o método exato e o método heuristico na escolha da topologia e
no numero de passos, com o método de maxima parcimdnia?

b) Foi necessario mudar os parametros da analise heuristica para chegar na arvore mais
parcimoniosa obtida pelo método exato com as sequéncias escolhidas no item 2?

6.- Repetir a andlise, com todas as sequéncias, utilizando distancia (Neighbor joining) e
também com maxima verossimilhan¢a. Compare os resultados e envie a comparagao.

7.- Classifique a dificuldade desse exercicio:
A) Facil demais, fiz durante a aula e sobrou tempo;
B) Adequado, fiz dentro do tempo programado;
C) Um pouco puxado, tive que deixar uma parte para fazer em casa;

D) Puxadissimo, fiquei varios dias debrugado sobre um computador.

Envie as respostas desse exercicio para o email srmatiol@ib.usp.br, com assunto da mensagem [BIO-0456]
Exercicio 7 NAO ESQUECA DE IDENTIFICAR-SE.



