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1. Definir os conceitos: outgroup, ultrametricidade e mutações sinónimas. 
2. Desenhar a árvore filogenética descrita pela representação Newick: 

(((A,B),C),(D,E),F) 
 

3. Desenhar todas as possíveis árvores sem raiz para as sequências: A, B, C e D. 
Determinar a árvore mais provável levando em conta a matriz (matriz quadrada): 
 

 A B C D 
A  15 26 28 
B   29 31 
C    12 
D     

 
4. Dadas as sub-sequências: A=”CCTGCCCCTGCTGGCGCTGC”, 

B=”GGTGCCCCTGCTGGCCCTGC”, estimar o número de substituições nessa 
região de A e B. 
 

5. Dados a sequência de códons: ATGCGCCTCCTGCCCCTGGCGGCCGGGGAA. 
Determinar qual é a fração dos 15 códons que serão sinónimos. Utilizar a tabela de 
aminoácidos: 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 



6. Dada a matriz de distância (matriz quadrada): 
 

 A B C D 
B 3    
C 6 5   
D 9 9 10  
E 12 11 13 9 

 
Fazer a construção da árvore filogenética utilizando o algoritmo UPGMA. 

7. Dada a matriz de distância (matriz quadrada): 
 

 B C D E 
A 5 4 9 8 
B  5 10 9 
C   7 6 
D    7 
E     

 
Fazer a construção da árvore filogenética utilizando o algoritmo Neighbor-Joining. 
 
 


