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A taxonomia é a area da Biologia voltada para a classificagao cientifica dos seres vivos e tem como
interesse o0 agrupamento de organismos de forma a obter grupos definidos nos quais as
caracteristicas sejam constantes. Isto proporciona a classificagdo das espécies e, em estudos de
evolugao, a classificagdo das espécies permite a construgcao de arvores filogenéticas. As arvores
filogenéticas representam os caminhos da evolucdo de espécies ou genes. Os dados utilizados
para a construcao de arvores sao freqientemente retirados de uma especifica regido do genoma
dessas espécies (por exemplo, sequéncias de DNA de espécies de uma determinada regido).O
interesse desse projeto é estudar e comparar os diferentes métodos de construgdo de arvores
filogenéticas, verificando similaridades e diferengas entre eles, enfatizando a interpretacdo dos
resultados do ponto de vista estatistico. Outro interesse é testar programas computacionais
disponiveis para a construgcdo de arvores, submetendo-os a comparagbes de sua eficiéncia no
tratamento de dados reais disponiveis na internet. Os resultados mostram que para diferentes
conjuntos de dados, tem-se diferentes desempenho dos métodos no que se refere principalmente
a apresentagdo de arvores verossimeis e ao tempo computacional, tornando impossivel a

identificagéo de um unico método mais eficiente.
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