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1. Introdugdo

Atualmente, um dos temas mais estudados nas Ciéncias Bioldgicas é o da
Biodiversidade. Sdo vdrios as suas definigdes ou enfoques e, aqui, vamos nhos
ater a apenas trés delas:

a) Biodiversidade de ecossistemas: relacionada com os diferentes
biotas encontrados nos diversos ecossistemas. Por exemplo, a
biodiversidade da Caatinga € bastante diferente daquela da Mata
Atlantica. Trata mais de aspectos ecoldgicos.

b) Biodiversidade intraespecifica: relacionada com as diferengas
entre individuos de uma mesma espécie. Trata mais de aspectos
genéticos.

c) Biodiversidade interespecifica: relacionada com as diferentes
espécies existentes. Por exemplo, em todo o mundo conhece-se
cerca de dois milhdes de espécies de seres vivos. Esta terceira
definicdo parece ser aquela mais comum de analisarmos quando
falamos em Biodiversidade e é a que mais interessa para os
sistematas.

Uma vez visto algumas definigdes de Biodiversidade, precisamos agora
mensurd-la. Dois aspectos devem ser abordados. O primeiro é aquele que
enfoca a dimensdo da diversidade em relagdo ao nimero de espécies
existentes em nosso planeta. Atualmente, existem cerca de dois milhdes de
espécies conhecidas, descritas, de seres vivos na Terra. Entretanto,
estimativas sugerem que o ndmero real deve ser de trinta ou até mais de cem
milhdes de espécies. Analisando esses ndmeros, podemos concluir que hosso
conhecimento sobre o nimero de espécies pode ser de cerca de um pouco
menos de 10% (2 milhdes para 30 milhdes) ou entre 1 e 2% (2 milhdes para mais
de 100 milhdes). Em ambos os casos, encontramos um nimero bastante baixo
sobre o conhecimento humano sobre esse aspecto da Biodiversidade.

O segundo aspecto que deve ser analisado, quando nos referimos a
dimensdo da Biodiversidade, é aquele relacionado ao nimero de
caracteristicas que as espécies apresentam. Essa estimativa € um pouco mais
dificil de ser feita. Tomemos como uma possibilidade o nimero de genes que
compde os organismos. Nesse sentido, temos cerca de 4.300 genes em uma
bactéria, 13.600 em uma Drosophila (pequena mosca) e 100.000 no homem
(estimativa).
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De qualquer modo, temos que o cruzamento das informagdes destes dois
aspectos da Biodiversidade forma a base de dados de que trata a Sistemdtica
Bioldgica.

Como vimos, entdo, muitos aspectos sobre a Biodiversidade sdo
debatidos nos dias atuais, como, por exemplo, as relagdes ecoldgicas entre os
organismos, estratégias para a sua conservagdo e agbes para a sua
sustentabilidade. Entretanto, um aspecto bdsico cuja correta compreensdo é
imprescindivel para qualquer andlise posterior é aquele que trata da origem e
evolugdo da Biodiversidade, buscando inferir condicdes bdsicas e séries de
transformagdo para as caracteristicas e, conseqiientemente, formulando
hipéteses acerca da relagdo de parentesco entre os tdxons.

Nesse contexto insere-se a Sistemdtica Bioldgica de um modo geral, e
mais especificamente a escola da Sistematica Filogenética, a qual fornece um
método objetivo para a reconstrugdo da histdria evolutiva dos grupos (relagdo
ancestral-descendente) através de uma andlise diferenciada das
caracteristicas do grupo em estudo, o que veremos mais detalhadamente a
seguir (item 3).
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2. Objetivos da Sistemdtica

Vimos, entdo, que uma das dreas das Ciéncias Bioldgicas que estuda a
Biodiversidade é a Sistematica Bioldgica. Basicamente temos quatro grandes
objetivos na Sistemdtica:

A)  Descricdo da diversidade = busca-se descrever o mais detalhadamente
possivel os objetos de estudo, as espécies, que compde a
Biodiversidade. Geralmente mais relacionada com a morfologia
externa, mas pode-se (ou deve-se) incluir qualquer caracteristica
herdada (anatomia interna, fisiologia, bioquimica, genética,
comportamento, etc.). Neste caso, sdo raros os choques de opinido,
uma vez que se busca “apenas” a descrigdo do objeto, onde
diferentes pesquisadores devem apresentar descrigdes bastante
semelhantes. Este € o passo inicial para qualquer estudo posterior em
Sistemadtica, sendo a informagdo bdsica para recuperar a informagdo
histérica (filogenética) dos grupos. Como vimos anteriormente, sdo
muitas as espécies ainda a serem descobertas; logo sdo muitos os
objetos a serem descritos.

B)  Ordenacdo da diversidade = aqui se busca encontrar padrdes dentro da
Biodiversidade. Ou seja, ndo se deve reunir as espécies
aleatoriamente e, sim, baseando-se em algum critério. No passado, o
critério utilizado era intuitivamente com base em semelhangas gerais.
A partir do século XIX, utiliza-se a idéia de ancestralidade comum
devido a maior credibilidade dada as idéias evolucionistas.

C) Génese da diversidade = procura-se compreender o(s) processo(s) que
originou a Biodiversidade, incluindo ai os padrdes encontrados. Até o
século XIX, entendia-se que esse processo era a vontade divina,
baseada nas idéias do criacionismo (criagdo divina das espécies) e do
fixismo (espécies fixas, ndo se modificam ao longo do tempo, ndo
evoluem). Desde o século XIX, entende-se que esse processo geral é
a EVOLUGAO.

D)  Sistemas gerais de referéncias = busca-se aqui propor classificagdes
aos padrdes encontrados ou inferidos para a Biodiversidade, com o
intuito principal de facilitar a compreensdo e a comunicagdo sobre as
informagdes sistemdticas. Esse objetivo deve existir desde os
primérdios da humanidade, onde as espécies poderiam ser
classificadas como, por exemplo, aquelas que sdo Uteis ao homem,
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aquelas que devemos evitar, aquelas com agdes medicinais, etc. Em
meados do século XVIII, Linnaeus propde um modelo de classificagdo
cujas bases se mantém até os dias atuais. Mais recentemente,
encontramos algumas escolas de Sistemadtica que trataram do
assunto de formas diversas. Por exemplo, na Escola Catalografica do
inicio do século XX, o taxdnomo propunha classificagdes baseadas em
"seu” conhecimento prévio do grupo. Quanto mais importante ou
respeitado o tax6nhomo, mais considerada era a sua proposta de
classificagdo. Nesta escola, nota-se um alto subjetivismo, sem a
utilizagdo de um método objetivo e claro, e sem a necessidade estrita
de seguir a Evolugdo nas suas classificages. Ja ha Escola Gradista
("Evolutionary Taxonomy"), com auge entre os anos de 1940-1960,
mas ainda com muitas classificagdes suas aceitas até hoje, as
classificagoes buscavam refletir graus ("grades") da evolugdo dos
grupos. Ela buscava (ou busca ainda) refletir as idéias
neodarwinistas, associando as idéias de Darwin com as de Mendel
(Teoria Sintética da Evolugdo). Entendem-se alguns casos como graus
da evolugdo de grupos, que os levaria a serem classificados separados
de outros. Por exemplo, um grande salto ou diferenciagdo morfoldgica
entre tdxons deve reuni-los em grupos diferentes. O mesmo para
grupos que venham a ocupar zonas adaptativas exclusivas (as aves por
voarem, ou 0s animais que atingem o ambiente fterrestre), ou ainda, no
caso de grupos com uma grande riqueza de espécies (alta
diversidade). Apesar dessa escola buscar refletir a evolugdo, em
determinadas situagdes, essa opgdo era preterida em relagdo a
reflexdo dos tais graus evolutivos. Por exemplo, apesar de se
entender que os ‘“peixes pulmonados” sdo mais proximos
evolutivamente dos Tetrdpodos, ainda assim eles sdo classificados
como peixes (Classe Pisces entre os Vertebrata). Uma opgdo que
surge nos anos de 1950-1960 é a proposta pela Escola Fenética
(também chamada de Taxonomia Numérica). Essa escola se baseia na
idéia de maior semelhangca geral sem uma diferenciagdo inicial dos
caracteres, e suas classificagdes ndo se preocupam em refletir a
Evolugdo, apesar de ter o mérito de se basear em um método
numérico bastante objetivo. Esta intimamente relacionada com o
desenvolvimento dos primeiros computadores, e estd virtualmente
extinta (por ndo levar em consideragdo a Evolugdo). Finalmente, a
partir da década de 1970, a Escola Filogenética (tfambém conhecida
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como Cladismo) tem seus conceitos bdsicos aceitos gradativamente
por virtualmente toda a comunidade que trabalha com a Sistemdtica
Bioldgica, sendo que atualmente quase a totalidade de trabalhos que
discutem relagdes entre taxons baseia-se nesses conceitos. Sdo eles
a busca da reflexdo estrita da evolugdo dos grupos, inferindo
relagdes de parentesco através de um método o mais objetivo
possivel utilizando-se da andlise diferenciada dos caracteres, tendo
como produto a delimitagdo de grupos naturais.
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3. Método de Recuperagdo da Informagdo Filogenética.

Como vimos, o método da Escola da Sistematica Filogenética busca
estritamente refletir o processo evolutivo, delimitando grupos naturais a
partir de uma andlise diferenciada dos caracteres. Ou seja, a partir do estudo
das caracteristicas das espécies recentes (e também de espécies fdsseis,
quando for o caso) pode-se inferir uma hipétese acerca da histéria evolutiva
pretérita do grupo em estudo. Desse modo, se reconstruirad ndo somente a
historia do grupo, mas, também, como se deu a evolugdo de suas
caracteristicas, o que é tdo ou mais importante.

Entretanto, antes de nos atermos ao método propriamente dito,
devemos entender como os Filogeneticistas compreendem o processo evolutivo.

3.1. O Processo Evolutivo: Anagénese e Cladogénese.

A Evolugdo (ou o Processo Evolutivo) é entendido como sendo composto
por repetigoes intercaladas de dois sub-processos: a ANAGENESE e a
CLADOGENESE.

A anagénese ¢ a parte do processo evolutivo onde a forma se modifica
ao longo do tempo. Ou seja, € na anagénese que as caracteristicas de uma
determinada espécie podem se modificar, evoluir, com o decorrer do tempo.
Por exemplo, durante a anagénese da espécie A, a cor hegra de seus olhos pode
ser substituido por uma cor branca ao longo de algumas geragdes. Esse
processo se daria da seguinte forma tedrica simplificada: imaginemos que num
determinado tempo inicial T1 todos os individuos da espécie A apresentem os
olhos com a cor negra. Em um tempo seguinte T1, através de uma mutagdo,
nasgam alguns individuos com os olhos com a cor branca. Imaginemos, entdo,
que esse hovo estado do cardter cor do olho seja adaptativo, ou seja, dé certa
vantagem competitiva (por alimento, por parceiros reprodutivos, etc.) aos
individuos que apresentam os olhos brancos. Nesse caso, este novo estado (ou
estado derivado) serd selecionado pela pressdo ambiental, e gradativamente ird
aumentando o ndmero de individuos com olhos brancos até ocorrer o
desaparecimento nessa espécie de individuos com olhos negros. Entdo, ao final
da anagénese da espécie A, tempo T3, todos os seus individuos apresentardo os
olhos brancos.

E importante notar que, apesar da modificagdo da forma ao longo do
tempo, SEMPRE existiu uma Unica espécie, a espécie A, ou seja, hdo ocorreu
aumento da diversidade.
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Para que ocorra o aumento da diversidade € necessdrio que essa espécie
A (agora chamada espécie ancestral) origine duas espécies descendentes, B e
C. a partir de um evento de cladogénese. Ou seja, a cladogénese € o evento de
quebra de uma espécie ancestral em duas espécies descendentes (especiagdo),
gerando um aumento na diversidade. Essa quebra DEVE interromper o fluxo
génico (combinagdo e troca entre genes) entre os individuos das espécies
descendentes, agora isoladas uma da outra. Ou seja, no nosso exemplo acima,
ndo deve mais ocorrer fluxo génico entre os individuos da espécie descendente
B com os individuos da espécie descendente C e vice-versa. As espécies
descendentes B e C estdo agora isoladas entre si e sdo consideradas duas
espécies distintas. Provavelmente, na maioria dos casos, os eventos de
cladogénese sdo provocados por uma quebra espacial, ou seja, a partir da
quebra da drea geogrdfica ocorre a divisdo da espécie (ou das espécies) que
vive nela, originando as espécies descendentes. A quebra espacial que gerou um
aumento da diversidade (eventos de especiagdo) mais reconhecida € a quebra
do continente ancestral Pangea nos diversos continentes atuais.
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3.2. A Evolugdo dos Caracteres.

Uma vez exposta a compreensdo acerca do processo gerador da
biodiversidade, a Evolugdo, devemos agora procurar compreender o método
proposto pela Sistemdtica Filogenética para a recuperagdo da informagdo
filogenética (ao menos dos padrdes obtidos).

Entdo, pergunta-se: Como recuperar a historia evolutiva de um grupo
através do estudo de suas caracteristicas?

Inicialmente devemos discutir o conceitfo de homologia. Sdo
considerados caracteres homdlogos aqueles que tem a mesma origem
ontogenética (embriondria), podendo ou ndo apresentar a mesma fungdo. Por
exemplo, sdo considerados homélogos o brago direito de um homem e o de um
chimpanzé, bem como o brago direito de um homem e a perna anterior direita
de um cavalo. Ao compararmos estruturas homdlogas estamos analisando
estruturas que tiveram origens na mesma estrutura ontogenética, ou seja, sdo
a "mesma” estrutura. Ndo poderiamos, por exemplo, comparar o brago direito
de um homem com a perna posterior direita de um cavalo, pois esta perna do
cavalo ndo é homologa ao brago direito e sim a sua perna direita do homem
(membros posteriores). Aparentemente, encontrar homologia entre diferentes
estruturas parece mais fdcil do que realmente o €, e um engano nessa fase
inicial do estudo comprometerd toda a andlise sobre a evolugdo da estrutura e,
conseqlientemente, toda a inferéncia filogenética decorrente desse processo.

10
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Apds construirmos uma hipétese confidvel sobre a homologia das
estruturas a serem comparadas, passamos para a etapa seguinte. Nesse
momento, a partir dos dois estados diferentes encontrados para a mesma
estrutura, devemos buscar compreender como foi a série de transformagdo
desse cardter, dessa estrutura, ou seja, devemos propor uma hipétese a
respeito de como essa estrutura evoluiu, de como ela se modificou ao longo do
tempo. Devemos nos lembrar que as modificagdes nas estruturas ocorrem
durante o processo de ANAGENESE. Desse modo, lembrando dos exemplos
anteriores, devemos conseguir recuperar a informagdo de que os olhos negros
se transformaram em olhos brancos, ou devemos conseguir inferir se a perna
anterior do cavalo se transformou no brago do homem ou se o que ocorreu foi o
contrdrio, a partir de um brago ocorreu a tfransformagdo em perna anterior.

Como vimos, os estados dos caracteres podem ser diferenciados em
primitivos, mais antigos, denominados plesiomérficos, ou plesiomorfias, e
derivados, mais recentes, denominados apomdrficos, ou apomorfias. Uma
apomorfia deriva, modifica-se, a partir de uma plesiomorfia.

Agora temos duas novas perguntas a serem respondidas:

1. Para que distinguir entre uma apomortia e uma plesiomorfia?
2. Como distinguir entre uma apomorftia e uma plesiomorfia?

Para respondermos a primeira devemos nos reportar a como é
compreendido o processo evolutivo. Ele é um conjunto de anagéneses
intercaladas por um conjunto de cladogéneses. Se as duas espécies
descendentes recebem o estado modificado do cardter (apomorfia) de sua
espécie ancestral comum e exclusiva, o pensamento inverso também é vdlido.
Se duas espécies apresentam o estado derivado do carater (apomorfia),
isso sugere que elas o receberam de uma espécie ancestral comum e
exclusiva, onde o estado primitivo se modificou, durante sua anagénese, no
estado derivado. Este estado derivado compartilhado por duas (ou mais)
espécies é denominado sinapomorfia.

Entdo, a identificagdo de sinapomorfias sugere a existéncia de
ancestrais comuns exclusivos, o que indica maior relacionamento de parentesco
entre os tdxons que a compartilham. Ou seja, podemos reconstruir o padrdo
filogenético de um grupo a partir da identificagdo de estados de carater
derivados compartilhados (sinapomorfias).

11
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Para respondermos a segunda pergunta formulada (Como distinguir entre

uma apomorfia e uma plesiomorfia?), temos dois métodos que podem ser
utilizados para o que denominamos polarizagdo do cardter:

a)

b)

Método Ontogenético: imaginemos que o grupo que estamos estudando,
buscando reconstruir suas relagées de parentesco, seja composto por
alguns tdxons que apresentem, nos individuos adultos, um estado de
cardter X e por outros que apresentem o estado de cardter Y. Entdo,
nossa divida € inferir qual desses dois estados ¢ o derivado, apomérfico,
que indicard a existéncia de um ancestral comum exclusivo para os
tdxons que o possuem, entendendo-o, pois, como um estado derivado
compartilhado, ou seja, uma sinapomorfia. Se, ao estudarmos o
desenvolvimento ontogenético, embrioldgico, de um individuo de um dos
tdxons que apresentam o estado X no adulto e verificarmos que na fase
jovem este cardter aparece no estado Y, ou seja, durante o
desenvolvimento do individuo o estado Y se transformou no estado X,
podemos extrapolar esta transformagdo individual para a andlise do
grupo como um todo. Entdo, nossa hipétese sobre a série de
transformagdo do cardter indicaria que o estado Y seria o primitivo,
plesiomorfico, e a partir dele teria surgido o estado derivado X,
apomarfico. Conseqiientemente, agora poderiamos inferir a existéncia de
um ancestral comum e exclusivo para os tdxons que compartilham o
estado apomérfico X. E importante frisar que para aceitarmos esta
hipotese sobre a série de transformagdo do cardter, devemos confirmar
que, durante o desenvolvimento ontogenético de tdaxons que apresentem
nos adultos o estado Y, estes apresentem também esse mesmo estado
durante a fase jovem. Pois, se observarmos hesses individuos a
transformacdo do estado X em Y, teriamos entdo observadas as duas
possibilidades, ou seja, a transformagdo de Y em X durante o
desenvolvimento ontogenético de individuos pertencentes a alguns
tdxons e, da mesma forma, a transformacgdo do estado X em Y durante o
desenvolvimento ontogenético de individuos pertencentes a outros
tdxons. E, nesse caso, a duvida inicial sobre a série de transformagdo do
cardter permaneceria.

Método do Grupo-Externo (out group): imaginemos a mesma situagdo
descrita acima, onde o grupo que estamos estudando, buscando
reconstruir suas relagdes de parentesco, seja composto por alguns
tdxons que apresentem, nos individuos adultos, um estado de cardter X e

12
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por outros que apresentem o estado de cardter Y. No método do grupo-
externo devemos observar qual é o estado desse cardter em individuos
pertencentes a tdxons que ndo fazem parte do nosso grupo em estudo,
ou seja, externos ao grupo de nosso interesse. O estado verificado nos
grupos-externos serd, entdo, inferido como sendo o estado primitivo,
plesiomérfico, e, por conseqiiéncia, o estado diferente daquele
observado nos grupos-externos serd o derivado, apomorfico, indicando
que esses tdxons de hosso grupo em estudo que compartilham o
apomorfia possuem um ancestral comum e exclusivo, apresentando,
entdo, uma maior relagdo de parentesco. Para compreendermos o porqué
de aceitarmos o estado enconfrado nos grupos-externos como
plesiomérfico é importante introduzirmos a idéia de PARCIMONIA.
Podemos entender a idéia de parcimonia como sinonimo de economia.
Entdo, por exemplo, uma hipotese mais parcimoniosa é aquela mais
econdmica. E entendemos que a evolugdo deve se processar do modo
mais parcimonioso, mais econdmico, possivel. Voltemos, entdo, ao
processo evolutivo. Vimos que a transformagdo de um cardter de seu
estado primitivo em seu estado derivado se dd através de uma mutagdo
inicial, com posteriores adaptagdo, selegdo e fixagdo pelo meio ambiente
durante o processo denominado Anagénese. Inferimos, também, que as
mutagdes ocorrem ao acaso e que diferentes ambientes em diferentes
épocas podem (ou devem) selecionar diferentes estados de caracteres.
Desse modo, o esperado é que uma determinada transformagdo de um
cardter (por exemplo, modificagdo de olhos negros em olhos brancos)
deva ocorrer uma Unica vez (ou ao menos, o menor nimero de vezes
possivel). Essa seria a hipdtese mais parcimoniosa para a evolugdo do
cardter. Retornemos, agora, ao método do grupo-externo. Se o estado
encontrado no grupo-externo é o primitivo, entdo devemos admitir uma
Unica transformagdo do cardter, do estado primitivo para o derivado,
durante a anagénese do ancestral exclusivo dos tdxons incluidos em
nosso grupo em estudo (grupo-interno ou in group) que apresentam o
agora inferido estado apomérfico. Entretanto, se compreendermos que o
estado presente no grupo-externo é o derivado, entdo, nesse caso,
teremos que admitir duas transformagdes idénticas durante a evolugdo
desse cardter: uma durante a anagénese do grupo-externho e outra
durante a anagénese do ancestral exclusivo dos tdxons incluidos no
grupo em estudo (grupo-interno) que apresentam este agora inferido
como estado derivado do carater. Entretanto, ainda pode nos restar uma

13
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divida: Como escolher o(s) grupo(s)-externo(s)? Com vimos, sdo
considerados grupos-externos todo e qualquer tdxon que ndo estaria
incluido no grupo em estudo (grupo-interno). Mas, como também vimos
anteriormente, € necessdrio que comparemos estruturas homdlogas e
sabemos ser muito mais fdcil compararmos estruturas homdlogas entre
grupos relativamente proximos do que entre grupos distantes. Por
exemplo, se hosso grupo-interno é um género da ordem Diptera (moscas
e correlatos, composta por diversas familias) com qualquer nimero de
espécies, devemos inicialmente eleger como grupo-externo uma espécie
de Diptera pertencente a outro género da mesma familia, pois serd
muito mais fdcil a comparagdo entre suas caracteristicas do que se
utilizarmos um anelideo ou um vertebrado ou até mesmo um inseto
pertencente a outra ordem.

Ao compararmos os dois métodos de polarizagdo dos caracteres
podemos verificar que apesar de o método ontogenético mostrar diretamente a
transformagdo do estado plesiomorfico no apomérfico, para que ele possa ser
utilizado é imprescindivel que seja conhecido o desenvolvimento ontogenético
de, ao menos, alguns dos tdxons incluidos no grupo-interno. Tal informagdo nem
sempre estd disponivel, especialmente quando estamos analisando grupos de
animais invertebrados, por exemplo. J& o método do grupo-externo, apesar da
desvantagem de ser indireto, apresenta a vantagem de que a informagdo
necessdria para a sua utilizagdo estd virtualmente sempre disponivel, pois
virtualmente sempre é possivel a observagdo dos estados dos caracteres nos
grupos-externos.

14
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4. Agrupamentos Taxondmicos

Como vimos, o estado apomérfico do cardter passa da espécie ancestral

para todas as espécies descendentes. Logo, o raciocinio inverso também é
vdlido, ou seja:

“"Todas as espécies que apresentam o estado apomorfico devem ser
descendentes de um ancestral comum e exclusivo”.

Ou:
“Sinapomorfias sdo indicios de ancestralidade comum exclusiva”.

Essa € a esséncia do Método Filogenético.
Entdo, podemos frisar dois aspectos do método:

o ele diferencia as semelhangas entre tdxons em plesiomérficas
(primitivas) e apomodrficas (derivadas).

e resumo do Método: listar sinapomorfias para delimitar grupos
naturais (grupos monofiléticos ou clados).

4.1. Grupos Monofiléticos vs. Grupos Merofiléticos

A idéia de grupo monofiléetico é fundamental para a Sistemdtica
Filogenética. Sua defini¢do indica que um grupo monofilético é formado por
uma espécie ancestral e TODAS as suas espécies descendentes. Desse modo,
podemos perceber que um grupo monofilético é reflexo estrito do processo
evolutivo pelo qual o grupo passou. Entendemos, entdo, que se trata de um
grupo natural, ou seja, que é um produto do processo natural, evolutivo. Essa
também é a definigdo mais aceita para clado, de onde advém o outro nome da
escola da Sistemdtica Filogenética, o CLADISMO.

Como discutimos anteriormente, a Sistemdtica Filogenética procura
refletir estritamente o processo evolutivo, natural. Desse modo, ela propde que
somente se aceite grupos monofiléticos (haturais). Grupos propostos que ndo
reflitam estritamente o processo evolutivo ndo devem ser aceitos pela
Sistemadtica ou Biologia de um modo geral.

Entretanto, existem ainda muitos grupos artificiais (ndo naturais, ndo
monofiléticos) nas classificagdes bioldgicas propostas associados a categorias
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taxondmicas. Eles coletivamente sdo chamados de Grupos Merofiléticos e,
como comentado acima, ndo devem ou ndo deveriam ser aceitos. O termo
"Merofilético” foi proposto por um pesquisador brasileiro, Nelson Bernardi,
para reunir os grupos Parafiléticos e os Polifiléticos, os quais definiremos a
seguir:

1. Grupo Parafilético = é formado por uma espécie ancestral, mas ndo inclui
todas as espécies descendentes. Ou seja, apresentam um ancestral
comum, mas ndo exclusivo. Um exemplo cldssico de um grupo parafilético é
a Classe Pisces (peixes) entre os vertebrados.

A B C D E

M

No exemplo acima, dentro do retdngulo estd representado um grupo parafilético, pois ele
¢ composto pela espécie ancestral M, mas ndo inclui todas as espécies descendentes
(espécies Q, D e E aparecem excluidas).

2. Grupo Polifilético = é formado por espécies que apresentam dois ou mais
ancestrais diferentes. Ou seja, ndo apresentam um ancestral comum.
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N P

No exemplo, dentro do retdngulo estd representado um grupo polifilético, pois as
espécies C e M apresentam ancestrais distintos.

Em determinadas situagbes, ndo € tdo ébvio reconhecer se um grupo é
parafilético ou polifilético. Como em ambos os casos eles ndo refletem
estritamente a evolugdo, seja qual for a conclusdo ele ndo deve ser aceito. Ou
seja, se um grupo é ndo monofilético, ndo natural, ele sera merofilético e,
portanto, ndo deve ser aceito.
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5. Homoplasias

Como discutido anteriormente, o esperado acerca da evolugdo de um
cardter é que sua modificagdo do estado primitivo no derivado ocorra uma
dnica vez durante a anagénese de uma espécie (evolugdo anagenética).
Entretanto, diversas vezes um carater pode modificar-se mais de uma vez
independentemente. Ou seja, em dois ou mais momentos distintos da evolugdo
biolégica um determinado cardter pode se modificar em seu estado derivado a
partir da mesma ou de diferente condigdo primitiva. Esses casos sdo
denominados de homoplasias e, diz-se que o cardter apresenta evolugdo
homopldstica. Quando isso ocorre, pode gerar uma interpretagdo errdnea
acerca da evolugdo do cardter, pois uma origem mdlltipla independente do
estado derivado (homoplasia) pode ser entendida como uma origem (Unica
compartilhada (sinapomorfia) e, desse modo, tdxons ndo diretamente
relacionados evolutivamente podem ser equivocadamente agrupados, supondo-
se para eles uma ancestralidade comum exclusiva.

Existem trés tipos de homoplasias:

a) Paralelismo = € o caso em que a partir do mesmo estado primitivo

surgem duas ou mais vezes o mesmo estado derivado.

b) Convergéncia = é o caso em que a partir de diferentes estados

primitivos surgem duas ou mais vezes o mesmo estado derivado.

c) Reversdo = € o caso em que a partir do estado derivado ocorre uma

aparente volta secunddria, reversdo, para o estado primitivo. E
importante notar que, como este estado “primitivo” modifica-se a
partir do derivado, ele deve ser compreendido como “derivado a
partir do derivado”, ou seja, na realidade ele é um estado
derivado com forma de primitivo, podendo, portanto, ser
equivocadamente compreendido como sendo o estado primitivo
(plesiomdrfico).

A presenga de homoplasias em uma andlise que busca a reconstrugdo
acerca da relagdo de parentesco entre tdxons (relagdes filogenéticas) gera
incongruéncias entre os caracteres, pois serd necessdrio decidir qual cardter
sofreu uma Unica modificagdo (sinapomorfia) e qual sofreu duas ou mais
modificagdes independentes (homoplasia). Por exemplo, suponhamos um grupo
formado por trés tdxons (A, B, C) onde uma primeira caracteristica aparece em
seu estado derivado hos tdxons A e B. Imaginemos, agora, que uma segunda
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caracteristica aparega em seu estado derivado nos taxons B e C. Como
interpretar a evolugdo desses dois caracteres que se apresentam
incongruentes? Temos duas hipétese ou explicagbes possiveis:

a) O primeiro cardter é considerado uma sinapomorfia de A+B e o segundo,
uma homoplasia de B e C. Ou seja, A e B apresentam um ancestral comum
e exclusivo indicado pela primeira caracteristica e a segunda
caracteristica modificou-se independentemente em B e em C, ou;

b) Seria a situagdo inversa, ou seja, o segundo cardter é inferido como
sendo uma sinapomorfia de B+C e o primeiro como uma homoplasia de A e
B. Ou seja, B e C apresentam um ancestral comum e exclusivo indicado
pela segunda caracteristica e a primeira caracteristica modificou-se
independentemente em A e em B.

C B A A B C

Note-se que o grupo monofilético (clado) formado nos dois casos é
diferente (A+B no primeiro e B+C no segundo). Como decidir gual das hijpoteses
€ a mais provdvel? Nesse caso especifico, ambas as hipéteses seriam
igualmente provdveis e ndo seria possivel uma escolha. Entretanto, imaginemos
agora que ao estudarmos um terceiro cardter, este se apresente derivado nos
tdxons A e B, ou seja, congruente com o primeiro cardter e incongruente com o
segundo. Novamente, teriamos duas explicagdes possiveis:

a) este terceiro cardter é uma sinapomorfia de A+B, ou;
b) este terceiro cardter é uma homoplasia de A e B.

No primeiro caso, ficariamos com a seguinte situagdo: teriamos duas
sinapomorfias de A+B (caracteres 1 e 3) e uma homoplasia entre B e C (cardter
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2). No segundo, teriamos uma sinapomorfia de B+C (cardter 2) e duas
homoplasias entre A e B (caracteres 1 e 3). Se denominarmos cada modificagdo
de cardter de passo evolutivo teriamos entdo, no primeiro caso dois passos
evolutivos relativos ds sinapomorfias (caracteres 1 e 3, cada um surgindo uma
dnica vez no ancestral de A+B) e mais dois passos evolutivos relativos a
homoplasia (cardter 2 surgindo uma vez em B e outra em C). Logo, o total seria
de quatro passos evolutivos (4 p. e.) sustentando a primeira hipdtese. Ja no
segundo caso, teriamos um passo evolutivo relativo a sinapomorfia de B+C
(modificagdo Unica ocorrida no ancestral de B+C) e quatro passos evolutivos
relativos as homoplasia (cardter 1 surgindo duas vezes independentemente,
uma em A e outra em B, e, da mesma forma, cardter 3 surgindo duas vezes
independentemente, uma em A e outra em B). Logo, o total seria de cinco
passos evolutivos (5 p. e.) sustentando a segunda hipdtese.

C B A A B

1,3

QUATRO PASSOS EVOLUTIVOS CINCO PASSOS EVOLUTIVOS
(O4p.e) (05 p.e.)

Nesse caso, para primeira hipétese ser aceita é necessdrio um nimero
menor de passos evolutivos (quatro contra cinco da segunda hipétese). Entdo, a
primeira hipdtese é mais econdomica, mais parcimoniosa, onde B é grupo irmdo
de A. Novamente é usado o Principio da Parcimdnia, também discutido na
explicagdo do Método de Polarizagdo do Cardter pelo Grupo-Externo. A
hipotese mais parcimoniosa &, em principio, a mais provavel, portanto,
deve ser a aceita.
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6. Depésito de Informagdo sobre a Diversidade Bioldgica

Apds toda a fase de andlise da evolugdo dos caracteres, faz-se
hecessdrio reunir a informagdo gerada. Essa informagdo € reunida seguindo-se

trés etapas:

1. Lista de caracteres

Nessa etapa, como o proprio nome indica, lista-se os caracteres
estudados, geralmente incluindo-se os estados plesiomérfico e apomorficos
separados por barra obliqua, ou ao menos o apomérfico.

Exemplo:

1. Cor dos olhos: negros/ brancos
2. Membro anterior: perna/ asa
3. Efc...

2. Matriz de Caracteres

A matriz de caracteres serd uma tabela onde serdo cruzadas as
informagdes entre os tdaxons e os estados dos caracteres. Por exemplo:

Taxons/ Grupo-Externo A B c D
Caracteres

1. Cor do olho | negra Negra negra branca branca
2. Membro | perna Perna asa asa asa
anterior
3. Formato da|quadrada circular circular circular Circular
cabega
4. Ndmero de |vinte Vinte vinte dez dez

dentes

Essa matriz inicial pode ser transformada em uma Matriz Polarizada,
onde os estados dos caracteres serdo substituidos por cddigos numéricos
(ndmeros). Por convengdo atribui-se aos estados plesiomérficos o codigo O
(zero) e aos estados apomérficos o codigo 1 (um). Nesse sentido, a matriz
acima ficaria da sequinte forma:

Tdxons/
Caracteres

Grupo-Externo
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1. Cor do olho 0 0 0

2. Membro 0 0 1

anterior

3. Formato da 0 1 1 1 1
cabega

4. Ndmero de 0 0 0 1 1
dentes

3. Cladograma

Nessa etapa, a partir da matriz polarizada serd construido o
cladograma, que é um diagrama que reflete a hipétese sobre as relagdes
filogenéticas entre os tdxons estudados, indicando relages ancestral-
descendente e relagdes entre grupos-irmdos.

A partir da matriz acima, construiriamos o seguinte cladograma:

A

B C D

1,4

A presenga de homoplasias possibilita a construgdo de mais de um
cladograma a partir da mesma matriz. Quando um deles for mais parcimonioso,
em principio, este é que deve ser o aceito.

Diferentes

cladogramas.

conjuntfos de caracteres podem sugerir diferentes
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7. Conclusoes

O objetivo principal da Escola da Sistemdtica Filogenética é reconstruir
hipoteses acerca dos padrées de relagdo de parentesco entre taxons,
inferindo relagdes de ancestral-descendente e entre grupos-irmdos e buscando
compreender as origens da Biodiversidade.

Entende-se que o processo evolutivo é constituido por um conjunto de
anagéneses (modificagdo da forma ao longo do tempo) intercaladas por um
conjunto de cladogéneses (quebras do fluxo génico, gerando especiagdo e o
aumento da Biodiversidade).

O método proposto utiliza uma andlise diferenciada dos caracteres
apresentados pelos tdxons recentes (e fésseis, quando possivel), explicitando a
diferenga no significado evolutivo entre estados primitivos (plesiomorfias) e
estados derivados (apomorfias).

Estados derivados compartilhados (sinapomorfias) sdo indicios de
ancestralidade comum exclusiva.

Somente sdo aceitos e devem ser classificados grupos monofiléticos,
que sdo produto do processo natural (Evolugdo).

O resumo do método estd em identificar e listar sinapomorfias (estados
derivados compartilhados) e delimitar grupos monofiléticos (naturais).

Homoplasias, que sdo origens mdiltiplas independentes do estado
derivado do cardter, confundem as andlises, pois podem gerar interpretagées
equivocadas acerca da evolugdo dos caracteres.

A somatoria da informagdo filogenética adquirida sobre o grupo em
estudo encontra-se depositada no cladograma final obtido.
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