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método de Maxima Verossimilhanca (ML). A historia evolutiva foi inferida
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Esquema 1: Esquema de cores utilizado nas figuras 1-4.
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Figura 3: Analise filogenética molecular das sequéncias de UreF pelo
método de Agrupamento de Vizinhos (NJ). A historia evolutiva foi inferida
baseada no método NJ usando distribuicdo Gama.



