Texto Base: Aula 10

Sistematica Filogenética
Soénia Lopes

Escolas de classificagcao baseadas em principios evolutivos

Ha duas escolas principais que se pautam no principio evolutivo central de descendéncia com
modificagdo: a evolutiva e a filogenética ou cladistica. Ambas partem de um aspecto simples, porém
fundamental: organismos com relagdo de parentesco proxima sdao mais semelhantes que
organismos com relagdo de parentesco relativamente mais distante. Isto porque parentes proximos
tendem a herdar caracteristicas que estavam presentes em um ancestral em comum. E facil notar
como irmaos parecem mais entre si do que quando comparados com outros parentes mais distantes
ou outras pessoas.

Essas escolas divergem, no entanto, no modo como interpretam as relagbes de parentesco.
Na escola evolutiva, foi partindo desta simples observacdo que foram desenvolvidas classificagdes
buscando simplesmente agrupar organismos semelhantes que refltam o maior ou menor grau de
parentesco. Para tal, os pesquisadores procuraram observar caracteres que pudessem de alguma
forma auxiliar na identificagdo dos seres mais aparentados, observando peculiaridades ou tragos
discretos nos organismos como, por exemplo, estruturas, morfologia, citologia, embriologia, etc. E
importante notar dois aspectos principais neste tipo de escola de classificacdo evolutiva. O primeiro é
que as decisdes sobre quais caracteres sdo importantes ou nao é feita sem nenhum método objetivo
e replicavel (aspecto este fundamental em qualquer disciplina cientifica), e o segundo é que ela nado
permite a utilizagdo de muitos caracteres simultaneamente. O fato da escolha da importancia dos
caracteres ser relativamente arbitraria, dependendo do pesquisador ou dela ser mais evidente e facil
de analisar, tornou-se subsequentemente uma questdo central na biologia, pois eles nao
necessariamente poderiam refletir as proximidades de parentesco. Todos os caracteres tém a
mesma importancia? Se nao, quais caracteres devem ser utilizados em sistemas de classificacdo?
Estas questbes s6 comegaram a ser resolvidas com o desenvolvimento, do conceito de homologia.
O curador do Museu de Histéria Natural de Londres, Richard Owen, foi um dos grandes
responsaveis pelo desenvolvimento desse conceito. Ele argumentava que existiam tantas
semelhangas entre os membros anteriores de diferentes animais vertebrados como a nadadeira de
uma foca e a mao de um ser humano, que as estruturas deveriam ser derivadas de uma unica
estrutura presente no ancestral comum de todos aqueles animais. Este conceito entrelaga de
maneira elegante e definitiva as observagdes provenientes da anatomia comparada com o
pensamento evolutivo que comegava a se desenvolver ao final do século 19. Este grande
desenvolvimento intelectual resolve a primeira das questdes: quais caracteres devem ser utilizados
ao fazer reconstrugdes evolutivas? Os caracteres homologos, por refletirem ancestralidade comum
e, portanto, herdabilidade de caracteres, sdo os melhores candidatos para a reconstrugao evolutiva.
No entanto, ainda resta um problema de ordem pratica. Como determinar quais caracteres sao
homdlogos? Que método deve ser utilizado para que possamos, de maneira objetiva e replicavel,
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diferenciar os caracteres homoélogos? Por muito tempo, ndo existiam métodos analiticos para
determinar a validade dos caracteres homologos e eram consideradas racionalizagbes discursivas,
ou seja, autoridades no assunto estudavam os diversos caracteres a fim de determinar a partir de
sua opinido quais deveriam ser utilizados para reconstrugcao evolutiva e/ou classificacdo. No entanto,
nas décadas de 1950 e 1960, o entomodlogo alemao Willi Hennig propds uma teoria capaz de lidar
com todos os caracteres gerados pelos morfologistas de uma vez so, e ainda determinar através de
um meio analitico quais seriam homodlogos. Sua abordagem, hoje conhecida como cladistica ou
sistematica filogenética, revolucionou o campo da sistematica. Atualmente, a técnica é utilizada nao
somente para reconstrugdes histéricas de parentesco entre os organismos, mas também como
ferramenta preditiva em estudos epidemioldgicos (maiores detalhes sobre isso sera tratado ao final
do topico).

Na sistematica filogenética, entende-se que um carater, eventualmente, podera ser modificado
na descendéncia, passando a se apresentar com variagoes, que serao subsequentemente, herdadas
nas proximas geragdes. Desta maneira, o carater esta presente no ancestral exclusivo de todos os
herdeiros, e também em todos os herdeiros, mas nestes com uma modificacdo ou variagcdo. Essa
nova variagao ou novo estado do carater é considerado uma condi¢gdo derivada, ou seja, surgiu a
partir da modificagdo no estado do carater previamente presente na linhagem ancestral. A condigéo
derivada tem o potencial de servir como determinante para definir um novo grupo e é chamada
apomorfia (do grego apd = longe de; morphé& = forma) no paradigma moderno. Uma apomorfia pode
ser exclusiva de apenas um grupo, sendo chamada nesse caso de autapomorfia (do grego autos =
(eu) mesmo; morphé = forma), ou compartilhada por dois ou mais grupos, chamada sinapomorfia (do
grego synapsis = agao de juntar; morphé = forma). Ha, no entanto, casos em que o carater é
herdado sem modificagdo, falando-se em estado plesiomérfico (do grego plesios = vizinho,
significando préximo; morphé = forma) e ndo serve para definir um novo grupo. Quando esse estado
plesiomoérfico € compartilhado por mais de um agrupamento € chamado simplesiomorfico. As
analogias, ou seja, caracteres semelhantes que surgem em linhagens ndo aparentadas, devem ser
discriminadas nas analises filogenéticas, pois elas podem gerar interpretacbes errbneas sobre
relagbes de parentesco entre grupos de organismos. Esses caracteres analogos devem ser
identificados para evitar que equivocadamente sejam usados para unir grupos nao relacionados.
Caracteres analogos sao interpretados na filogenética como um tipo de homoplasia (do grego homaos
= semelhante, igual; plasis = agdo de modelar, dar feicdo): semelhanca estrutural decorrente de
paralelismo ou convergéncia evolutiva, e ndo de ancestralidade comum.

Outro tipo de homoplasia que deve ser identificado nas analises filogenéticas é a perda,
condi¢cao bastante comum na evolugdo. Varios caracteres sao perdidos na evolugao e precisamos
saber se a auséncia de um carater na linhagem em estudo se deve a uma perda evolutiva (ou seja, o
carater estava presente no ancestral e foi perdido) ou se realmente aquele carater nunca esteve
presente na linhagem ancestral. A diferenciacdo de todos esses tipos de condigbes € feita na
sistematica filogenética com base em uma metodologia prépria.



2. O método filogenético

Na sistematica filogenética, os caracteres de interesse sdao os apomorficos: derivados de um
estado ancestral. A questdo restante, no entanto, é como diagnosticar quais caracteres sao
apomorficos. E importante que exista um método objetivo e replicavel para a determinagdo destes
caracteres, pois estas sdo necessidades em estudos cientificos. A abordagem de Willi Hennig se
diferenciava de outras contemporaneas, pois buscava realizar a inferéncia histérica de maneira
puramente légica e cientifica. As principais linhas-guia de seu método sao: 1. As relagdes entre
espécies sdo estritamente genealdgicas, ou seja, verticais; 2. As apomorfias sdo o unico tipo de
evidéncia que identifica; ancestralidade em comum e sao elas que definem novos agrupamentos; 3.
A maxima conformidade com a evidéncia deve ser determinada utilizando-se o principio auxiliar da
parcimonia.

Dentre os trés principios gerais, apenas os dois primeiros sdo baseados no conhecimento
biolégico. O terceiro principio € evocado da disciplina da filosofia l6gica para ajudar a resolver
questbes em que a evidéncia em maos aponta varias possibilidades de resposta. O principio da
parciménia, também conhecido como “a navalha de Occam”, € enunciado da seguinte maneira: “Se
em tudo o mais forem idénticas as explicagdes, a mais simples é a melhor”. Em termos filogenéticos,
a explicagdo mais simples de relagdo filogenética entre os organismos € aquela que assume o
menor numero de passos evolutivos, ou seja, o menor numero de mudancas de estado dos
caracteres. Desta maneira, os cientistas se utilizam de métodos especiais para calcular qual arvore
possui 0 menor numero de passos. Estes métodos sdo em geral executados por programas de
computador, mas em alguns casos, pode-se executar até mesmo de maneira manual.

2.1. Interpretando uma arvore filogenética

As arvores filogenéticas s&o representadas seguindo-se uma série de convengdes. Observe
na Figura 1 uma arvore generalizada. Os terminais (A, B, C, D) representam as entidades de estudo. A entidade de
estudo pode ser um individuo, populacdes ou até mesmo espécies inteiras em um Unico terminal. As linhas que saem
dos terminais representam os ramos. Os ramos podem conectar um terminal a outro por um né (como D a C pelo né x),
ou um nd a outro mais abaixo (como x a y para os terminais B, C e D). Os nds representam ancestrais hipotéticos. No
exemplo, o nd x representa o ancestral hipotético de C e D. O nd y representa o ancestral hipotético da linhagem
representada por C + D e da linhagem representada por B. E muito importante frisar que os nds s3o sempre hipotéticos,
e ndo representam fdsseis. Um féssil, quando encontrado, é um elemento conhecido na andlise. Sera representado por
um terminal na convencado de estudos filogenéticos (note que C possui uma adaga, representando que é um individuo ou
linhagem féssil). O ultimo noé (z) designa a insercdo da raiz, que é uma representacdo hipotética da mais antiga linhagem
do grupo. O termo técnico utilizado para denominar todo tipo de arvore filogenética é dendrograma. Um elemento, nem
sempre representado, porém sempre implicito, é a direcdo do tempo. Em todo tipo de representacdo em forma de
arvore filogenética, a ordem de ramificacdo representa o momento de isolamento das linhagens, umas em relacao as
outras.
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Figura 1: Representagéo de uma arvore
filogenética do tipo cladograma, com convengdes
inicadas.

Na raiz esta representado o evento evolutivo mais antigo, e os terminais representam eventos
recentes. Em dendogramas do tipo cladograma, os comprimentos relativos dos ramos néao
representam unidades de tempo (veja as representagdes A, B e C- Figura 2):
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Figura 2: Representagéo de cladograma.

As representacbes A, B e C nos dizem a mesma coisa em questdo de relagdo entre os
terminais. No caso da representacdo B, no entanto, os ramos estdo mais quadrados (uma
modificagdo puramente estética do que estd em A), e na C, a unica diferenga € que os ramos foram
alongados para alinhar os terminais no topo (novamente, uma modificagao estética de A e B), o que
pode ser feito ja que os comprimentos relativos ndo possuem significado temporal. Analise agora
outro tipo de representagao (Figura 3):
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Figura 3: Representacéo de um filograma.

Na representacao acima, ha uma escala de tempo indicada por um pequeno trago ao lado da
imagem. No caso, o comprimento do trago equivale a 0,2 milhdo de anos. Sendo assim, cada ramo
tem um comprimento diferente, pois leva em consideragdo o tempo, ou seja, cada ramo representa a
quantidade de modificagao evolutiva que ocorreu desde que as linhagens se separaram no no. Este
tipo de arvore filogenética € conhecido como filograma. Outra maneira de reconhecer este tipo de
arvore € que, em geral, diferentes ramos tém diferentes tamanhos, enquanto o cladograma é sempre
mais simétrico. Todas as arvores filogenéticas podem ser de dois tipos: enraizadas ou nao-
enraizadas. As mostradas anteriormente séo todas enraizadas, pois possuem uma raiz, uma origem.
Arvores ndo enraizadas sdo muito comuns em andlises baseadas somente em dados moleculares,
mas sdo usadas em outros casos também. Veja um exemplo desse tipo de arvore e note que nela
nao ha uma raiz: todos os ramos partem de um ponto central (Figura 4).
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Na construcédo de arvores enraizadas, deve-se definir o posicionamento da raiz com base na
determinacao de pelo menos um grupo externo, ou seja, de pelo menos uma linhagem que nao faca
parte das linhagens de interesse, chamadas grupos internos. A escolha do grupo externo nao é
simples. Em geral é um grupo aparentado dos grupos internos de interesse, mas que surgiu antes na
histéria evolutiva. Assim, conseguimos definir homologias e comparar os estados de cada carater
para definir as apomorfias.

As apomorfias, principalmente em estudos morfolégicos, podem estar indicadas em uma
arvore. Veja no exemplo abaixo que o grupo C+D é unificado pela apomorfia 1, o grupo B+C+D é
unificado pela apomorfia 2 e assim por diante (Figura 5).
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Figura 5: Cladograma com as apomorfias indicadas.

Os grupos unificados por apomorfias sdo denominados monofiléticos (do grego monos =
unico; filético = refere-se a linhagem), pois contém em uma unica linhagem um ancestral e inclui
todos os seus descendentes. Desta maneira, C+D compdem um grupo monofilético definido pela
apomorfia 1. Do mesmo modo, B + o ramos que inclui (C+D) é monofilético, definindo pela apomorfia
2. No entanto, agrupamentos que excluem uma das linhagens descendentes, sdo chamados
parafiléticos (do grego para = ao lado de; filético = refere-se a linhagem). Por exemplo, se
considerarmos apenas as linhagens B+C, elas sao parafiléticas, pois excluimos a linhagem D. Se o
grupo excluir mais de uma das linhagens descendentes, como por exemplo, o grupamento A+C
exclui tanto B quanto D, é denominado polifilético (do grego polys = muito; filético = refere-se a
linhagem). No paradigma estabelecido por Willi Hennig, somente os grupos monofiléticos devem ser
considerados naturais. Grupos que compartilham o mesmo né exclusivo sdao chamados grupos-
irmaos. Assim, C e D sao grupos irmaos, pois compartilham exclusivamente um né. Por sua vez, B é
grupo irmao do conjunto formado pelos grupos (B+C), pois também compartiiham um né exclusivo.



