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Recentemente o presente autor prop0s um batch basico para andlises filogenéticas utilizando o PAUP
4.0. Este mesmo batch ¢ aqui apresentado utilizando o TNT 1.6. O principio geral ¢ o0 mesmo, com
armazenamento automatico de arquivos de saida comportando todas as Arvores Mais Parcimoniosas
(MPTs) encontradas, a Arvore de Consenso Estrito (SCT) e a Arvore de Regra Majoritaria (MRT)
em arquivos separados para um eventual uso posterior. Além disso ¢ fornecido um arquivo de texto
compreendendo o relatorio da analise comportando indices de mensuragao (CI e RI), e a exibi¢ao das
SCT e MRT, assim como a lista de apomorfias. Nem sempre os mesmos procedimentos que ambos
os programas afirmam fazer sdo efetivamente os mesmos e a maior diferenca se refere as regras de
colapsagem. Utilizando uma mesma matriz de dados os resultados mostram que o TNT € mais rapido
que o PAUP na busca (por amostragem) da SCT, mas ¢ mais lento na busca de todas as MPTs. O TNT
ndo trabalha com multiplos grupos-externos e ha confusido de conceitos entre ambos ao lidar com
valores multitabulados, como incerteza parcial e polimorfismo.
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