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MEGA (Molecular Evolutionary Genetics Analysis)

consiste em um software livre, disponivel para down-
load no endereco https://www.megasoftware.net, compati-

vel com diversos sistemas operacionais (Linux, Windows
e macOS), com interface grafica amigavel e intuitiva, que
realiza anilises evolutivas baseadas na compara¢io entre
sequéncias de moléculas bioldgicas.

Desenvolvido inicialmente pelos pesqui-  Para que as analises evolutivas sejam reali-
sadores Koishiro Tamura e Sudhir Ku-  zadas, vérios algoritmos sio utilizados de
mar, este software apresenta mais de 10 atua-  forma harménica (Figura 1), o que permite
lizagSes/versdes ao longo de mais de vinte e que atividades como alinhamento (Figura
cinco anos de existéncia. Sua utilizagio para  1A) de sequéncias, proposi¢io de modelos
pesquisas estd consolidada, pois é possivel evolutivos (Figura 1B) e construgio de fi-
verificar que hd mais de 2 milhdes de down-  logenias com confianga estatistica (Figura
loads e 90 mil citagdes em diversos trabalhos  1C) sejam realizadas de forma relativamen-
cientificos. te simples.

Genética na Escola | Vol. 15 | N°2 | 2020

Sociedade Brasileira de Genética

216



mailto:tarcisio.coutinho@ifce.edu.br
https://www.megasoftware.net

RESENHAS

Genética na Escola — ISSN: 1980-3540

Considerando o exposto acima, o MEGA
apresenta um enorme potencial para o uso
em sala de aula como uma ferramenta de
ensino em virios niveis e dreas das Ciéncias
Bioldgicas e Biomédicas, pois sua utilizagio é
compativel tanto para alunos do ensino mé-
dio quanto para os do ensino superior.

Uma caracteristica do software que colabora
para sua utilizagio como ferramenta educati-
va estd exatamente no fato da sua simplicida-
de de utilizagio e a presenca de varios algo-
ritmos interligados permitindo que haja uma

linearidade nas explicagdes dos contetidos
sem a necessidade de mudan¢a de ambiente
virtual.

Dessa forma, tanto professores de ensino
médio, quanto de ensino superior podem
planejar aulas que envolvam temas como
bioquimica biologia molecular, genética, mi-
crobiologia, evolugio, bioinformdtica dentre
outros e, ainda, utilizar o MEGA como uma
ferramenta de aprofundamento de contetido
e/ou de visualizagio de aspectos moleculares
importantes em diversos organismos.
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WAG 5 10084,319 10054,035 -5022,008 n/a n/a 0,087 0,044 0,039 0,057 0,019 0,037 0,058 0,083 0,024 0,048 0,086 0,062 0,020 0,038 0,046
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Figura 1.

Visdo geral do software
MEGA. Em A, algumas
sequéncias proteicas estao
alinhadas. Em B, a proposicdo
do melhor modelo evolutivo
para o conjunto de sequéncias.
Em C, uma filogenia baseada
nos dados analisados.
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