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A seguinte lista de referéncias é uma selegao pessoal. Nao pretende nem de longe ser uma lista
representativa de um campo tao complexo e extenso como é o das anélises filogenéticas.

ARTIGOS EM PERIODICOS

El. Biology recapitules phylogeny
DAVID M. HILLIS
Science, 276:218-219, 1997.
Artigo curto em que HILLIS contextualiza a filogenia na nossa época atual e tece consideracoes
sobre as perspectivas de seu uso no futuro.

1 Molecular epidemiology of HIV transmission in a dental practice.
CHIN-YIH OU et al.
Science, 256:1165-1171, 1992.

Mostra de forma convincente a importancia que estudos filogenéticos podem assumir atualmente. O
trabalho é uma investigacdo epidemiologica da transmissdo da AIDS de um. dentista a varios pacientes.
Gragas a.estudos. filogenéticos, foi possivel afirmar de maneira conclusiva que essa transmissao havia
ocorrido. A partir dele, a pratica odontologica nos Estados Unidos sofreu modificacdes visando minimizar ao
maximo -o-.risco de contagio entre dentistas/médicos e pacientes. Apesar de questionado. por alguns
pesquisadores na época, foi revisto posteriormente por HILLIS e colaboradores que confirmaram os dados
inicials e suas conclusoes.

B. Application and accuracy of molecular phylogeny
DAVID M. HILLIS et al.
Science, 264:671-677, 1994.

Contém a revisdo feita por Hillis do trabalho anterior e uma discussdo acerca de filogenias baseadas
em simulagoes e aquelas fundamentadas em experimentos. Além disso, discute a questdo do peso dos
caracteres, enfatizando que melhores filogenias sdo- encontradas quando se faz uma repesagem. dos
caracteres.

(4] Principles and applications of methods for DNA-based typing of microbial organisms.
D. MICHAEL OLIVE & PAMELA BEAN
Journal of Clinical Microbiology, 37(6):1661-1669, 1999.

Nio. é nem de longe tdo completo quanto a referéncia 9, mas traz varios métodos atuais de
tipificacdo e caracterizacdo passivels de serem utilizados em estudos filogenéticos. Discorre sobre técnicas
como o RAPD, RFLP, AFLP, PFGE e seglienciamento, dentre outras. Uma abordagem objetiva faz dele um
texto bastante panorémico do assunto.

% Artigo gratuito na integra em http://www.journal.asm.org/

H The place of phylogeny and cladistics in Evo-Devo research.
MAXIMILIAN J. TELFORD & GRAHAM E. BUDD
Int. J. Dev. Bjol., 47:479-490, 2003.

Embora seja voltado mais para zoologistas, traz vdrios pontos interessantes sobre analise de drvores
e escolha de parémetros. E um bom artigo para ajudar a construir um raciocinio evolutivo critico na
interpretacéo de arvores filogenéticas.

% Artigo gratuito na integra em http://www.ijdb.ehu.es/web/paper.php?doi=14756323




3. The evolutionary biology and population genetics underlying fungal strain typing.
JOHN W. TAYLOR et al.
Clinical Microbiology Reviews, 12(1):126-146, 1999.

Artigo excepcional que faz uma revisdo extensa de varias técnicas de caracterizagdo para o estudo
do comportamento de populagdes e sua estrutura. Discute o complicado topico da reprodugdo dos fungos e
suas conseqliéncias para a.genética de populacoes. Além disso, traz exemplos de cinco grupos de'fungos
especificos, incluindo Aspergillus flavus e Aspergillus parasiticus. Uma referéncia fundamental para qualquer
estudo de filogenia de fungos.

%J Artigo gratuito na integra em http://www.journal.asm.org/

. Developing new characters for fungal systematics: an experimental approach for
determining the rank of resolution.

LINDA M. KOHN

Mycologia, 84(2):139-153, 1992.

Um otimo trabalho sobre a questido da escolha do caractere a ser usado em uma andalise filogenética
ou fenética. Texto objetivo que traz discussoes importantes, como o grau de resolucdo do caractere
escolhido e o atual confronto entre os antigos caracteres utilizados (morfoldgicos e bioquimicos) e os novos
caracteres (caracterizacées moleculares de dcidos nucléicos). Apesar de ndo ser recente e especifico para
fungos, é um dos poucos artigos focados diretamente nesse assunto, € muitas das suas idéias continuam
perfeitamente validas atualmente.

E Cryptic speciation and recombination in the aflatoxin-producing fungus Aspergillus flavus
DAVID M. GEISER, JOHN I. PITT & JOHN W. TAYLOR
Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 95: 388-393, 1998.

Este excelente trabalho faz uma discusséo detalhada acerca da importancia de estudos filogenéticos
em fungos toxigénicos. Através da andlise de algumas seqliéncias genéticas de isolados de Aspergillus
flavus, infere a existéncia de recombinacdo genética nessa. espécie, embora ndo possa explicar como ela
ocorre., A qualidade do trabalho pode ser atestada pela anélise critica e as ressalvas quanto ao proprio
estudo feito, demonstrando uma postura cautelosa e ponderada.

%J Artigo gratuito na integra em http://www.freemedicaljournals.com/

ﬂ Developments in fungal taxonomy.
JOSEP GUARRO, JOSEPA GENE & ALBERTO M. STCHIGEL
Clinical Microbiology Reviews, 12(3):454-500, 1999.

Extenso e detalhado trabalho que ndo se detém exclusivamente na taxonomia pura e simplesmente.
Faz uma compara¢ao.das principais técnicas de caracterizacdo dos fungos, com destaque para a tradicional
morfologia e para as recentes técnicas moleculares. Discute propostas de se classificar os fungos com
critérios filogenéticos e os problemas e vantagens que tal classificacdo carrega. Varias alteracoes recentes
na sistematica dos fungos sdo expostas.

% Artigo gratuito na integra em http://www.journal.asm.org/

ET) use of whole genome sequence data to infer Baculovirus Phylogeny.
ELISABETH A. HERNIOU et al.
Journal of Virology, 75(17):8117-8126, 2001.

Contém uma nova e .cada vez mais comum abordagem filogenética: construcdo. de relagoes
evolutivas com base em TODO o genoma do microrganismo. Isso difere das abordagens tradicionais que
fazem uso de técnicas especificas ou da andlise de pequenos trechos do genoma. Embora possamos estar
ainda um pouco longe da facilidade de se seqienciar um genoma inteiro de um eucarfonte com rapidez, os
atuais avangos técnicos acenam para essa possibilidade no futuro.

%J Artigo gratuito na integra em http://www.journal.asm.org/




E¥] Genomic deletions suggest a phylogeny for the Mycobacterium tuberculosis Complex.
SERGE MOSTOWY et al.
Journal of Infectious Disease, 186:74-80, 2002.

Trabalho bastante recente que envolve a- interessante idéia de se reconstruir a filogenia do
Complexo Mycobacterium tuberculosis a partir da comparacdo de delecoes entre genomas. Além de ser uma
abordagem criativa, ela é bem sustentada e sugere conceitos novos, como o de que-a tuberculose do
homem antecede a dos animais. Numa era .como a nossa em que o seqlenciamento de genomas inteiros
comega a se tornar um fato quase corriqueiro, € de se esperar que este modelo seja um importante
incremento para as analises evolutivas.

= Artigo gratuito na integra em http://www.journals.uchicago.edu/JID/journal/available.html

EE] Phylogenetic reconstruction within Mycobacterium tuberculosis Beijing genotype in
northwestern Russia.

IGOR MOKROUSOV et al.

Reseacrh in Microbiology, 153:629-637, 2002.

Este trabalho serve como um modelo de aplicacdo de andlises evolutivas entre amostras. Os autores
analisam isolados de M. tuberculosis da familia Bejjing (especifica de uma regido da China e com perfis
idénticos para alguns marcadores) do noroeste da Russia. Faz uma discussdo util (embora ndo minuciosa)
que ajuda a entender a interpréetacdo de arvores filogenéticas.

EZ] Differentiation of phylogenetically related slowly growing Mycobacteria by their gyrB
genes.
HIROAKI KASAI et al.
Journal of Jlinical Microbiology, 38(1):301-308, 2000.

Utilizacdo da seqiiéncia de um gene para se fazer uma filogenia no. género Mycobacterium.
Interessante para confrontar com os dados obtidos por outras técnicas.

- Artigo gratuito na integra em http://www.journal.asm.org/




LIVROS

EX. Biologia molecular e evolugio
SERGIO RUSSO MATIOLI (ED.)
Holos Editora, Ribeirdo Preto, 2001.
Relne varios autores que, de maneira simples e didatica, explicam as bases dos 'estudos
filogenéticos. Este € o livro ideal para quem deseja iniciar-se.no campo da filogenia.

ET). Evolutionary Analysis
SCOTT FREEMAN & JON C. HERRON
Prentice Hall, New Jersey, 1998.
Excelente livro sobre analise filogenética. Bastante completo e particularmente didatico.

EX]. Biologia Evolutiva
DOUGLAS J. FUTUYMA
Sociedade Brasileira de Genética, 1997.
Texto basico sobre evolucdo. S0 os alicerces para quem. deseja se iniciar nos estudos filogenéticos
e evolutivos.

EX1. Molecular Systematics
D.M. HILLIS & C. MORITZ
Sinauer Associates Inc., 1990.
Uma. das mais importantes referéncias sobre o assunto. Ha um capitulo bastante completo de D.
SWOFFORD intitulado "Phylogeny reconstruction” sobre métodos e abordagens filogenéticas.

PAGINAS NA INTERNET

http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.htmi
PHYLIP é um: pacote-de programas para inferéncia filogenética de uso livre. Esta pagina, mantida por Joe
Felsenstein do Departamento..de Genética da Universidade de Washington, ‘contém’ informagbes sobre o
programa e a.maneira de. transferi-lo, além da documentacdo. Fmbora ndo seja tao intuitivo quanto outros
programas, tem a.grande vantagem de ser gratuito.

http://paup.csit.fsu.edu/Paup Doc 31.pdf

Esta pagina € na verdade, o .manual do programa de filogenia PAUP, versdo 3.1, Apesar de ser antigo
(1993), este manual contem muita. informagdo conceitual e muito debate sobre filogenia. Manuais
posteriores seriam muito mais sintéticos, objéetivando mais o. funcionamento do programa do que fornecer
um contexto da area, como faz esta fonte. Uma excelente e util referéncia.

http://phylogeny.arizona.edu/tree/phylogeny.html

Os inméos David e Wayne Maddison s3o.0s responsaveis por esta pagina que € chamada .de. TREE OF LIFF.
Ela contém imensa base de dados que inclui as relacoes evolutivas, fotografias €-a historia natural de todos
0S tipos de organismos possiveis.

http://www.treebase.org/treebase

Colocada na Web em 1996 por Michael Donoghue da Universidade de Harvard e Michael Sanderson da
Universidade da California, € uma vasta base de dados que pretende compilar dados morfologicos e
gendmicos de!todas as'drvores filogenéticas publicadas.

Uma discussao mais ampla e completa sobre as duas Ultimas paginas pode ser encontrada em Web-crawling
up the tree of life, Science, 273:568-570, 1996.




