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A andlise filogenética molecular de sequiéncias biolégicas vem sendo utilizada para a
abordagem de questdes de extrema importancia para a Biologia. A aplicagédo de tais técnicas
para determinar como as seqiiéncias das enzimas da via glicolitica e seus genes evoluiram é o
propdsito deste trabalho. Um banco de dados construido em MySQL contendo informacdes
coletadas sobre 33 enzimas da glicdlise de 72 organismos (EC numbers: 1.1.1.27, 1.1.1.28,
1.21.12, 1.2.1.13, 1.2.1.9, 2711, 2.71.11, 2.7.1.146, 2.7.1.147, 2.7.1.2, 2.7.1.40, 2.7.1.41,
2.7.1.63, 2.7.1.69, 2.7.1.90, 2.7.2.-, 2.7.2.3, 2.7.91, 3.1.3.10, 3.1.3.13, 3.1.6.3, 3.2.1.86,
3.6.1.7, 41.2.13, 42111, 46.1.-, 5.1.3.15, 5.1.3.3, 5.3.1.1, 5.3.1.9, 54.2.1, 54.2.2, 54.2.4)
presentes em quatro bancos de vias metabdlicas (KEGG, ExPASy, MetaCyc e PUMA2), serviu
de base para alinhamentos entre as sequéncias de nucleotideos e aminoacidos, usando o
algoritmo ClustalW com parédmetros padrdo implementado no software BioEdit, tanto
individualmente para cada enzima quanto de forma concatenada, alinhando a via glicolitica de
cada organismo. Arvores filogenéticas foram construidas a partir dos alinhamentos,
evidenciando a relagédo evolutiva entre o conjunto de enzimas. Os alinhamentos e arvores
produzidos atestaram a validade do método utilizado e reforcaram algumas das ultimas

tendéncias filogenéticas na classificagdo de organismos.
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