Uma arvore filogenética é a representacdo geralmente utilizada para uma filogenia, isto é, para representar a histéria
evoluciondaria inferida para um grupo de organismos. Construindo uma arvore filogenética para um grupo ort6logo,
definido como um conjunto de genes de diferentes espécies existentes que possuam um gene ancestral comum, podemos
inferir como se deu a evolugdo para um determinado gene do grupo. Este trabalho tem como objetivo sistematizar a
determinacdo da raiz ancestral, o gene mais ancestral, para um gene individual presente em um dado grupo de genes
ortélogos, a partir da anélise da arvore filogenética de consenso utilizando o método da andlise de parciménia. A
metodologia de trabalho consiste na pesquisa bibliografica sobre o estado da arte dos modelos e na proposicao de um
algoritmo para analise de parciménia de arvores filogenéticas. O resultado disponibilizard uma ferramenta computacional
que possibilite a inferéncia da raiz evolucionaria de qualquer gene a partir da arvore filogenética de consenso. A ferramenta
computacional estd sendo desenvolvida na linguagem de programagdo Java e até o presente momento ja organiza a arvore, a

partir de dados cuidadosamente especificados, e exibe uma simplificada representacdo esquematizada da mesma.



