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NOTA DO AUTOR

Este trabalho sobre Sistematica Filogenética tem como principal objetivo
introduzir os alunos ao fascinante universo da classificacao bioldgica baseada
em relacdes evolutivas. Nao se pretende, de forma alguma, esgotar o tema, que
exige estudo aprofundado, leitura critica e dedicagao continuada. A sistematica
filogenética é uma area em constante evolugcéo, que integra dados morfolégicos,
genéticos e moleculares para reconstruir a histéria da vida na Terra.

Ao apresentar os conceitos fundamentais e a relevancia desta abordagem
para a compreensdo da biodiversidade, espera-se despertar o interesse dos
alunos e proporcionar uma base para estudos futuros. A importancia da
sistematica filogenética ultrapassa os limites da taxonomia tradicional,
oferecendo ferramentas poderosas para investigar padrdes evolutivos, relagdes
entre grupos bioldgicos e processos de especiagao.

Este é, portanto, um convite a curiosidade cientifica e ao aprofundamento
autdnomo, com a consciéncia de que o verdadeiro dominio deste campo requer
muito mais do que uma leitura introdutoria.



Capitulo 1 — O que é a Sistematica Filogenética e por que ela ndo
€ soO “fazer arvores”

A Sistematica Filogenética é a disciplina cientifica que tem por objectivo reconstruir as
relagGes evolutivas de parentesco entre os organismos, expressando essas relagdes
numa classificacdo que seja, simultaneamente, um sistema de comunicacdo e uma
hipdtese testdvel sobre a histdria da vida. Ao contrdrio do que por vezes se supde, ndo
se trata de um mero exercicio de ordenagdo ou de aplicagdao de algoritmos estatisticos.
Trata-se de uma ciéncia interpretativa, profundamente ancorada na teoria da evolucao,
cujo método central — o método cladistico — se baseia na identificagdo de
sinapomorfias, isto é, caracteres derivados partilhados por dois ou mais taxa e
herdados de um ancestral comum imediato.

Figura 1. Capitulos de Scabiosa atropurpurea (Flora on, 2015) e de Centaurea cyanus (Jardim Botanico UTAD),
exibindo as suas flores epiginicas.

Estas sinapomorfias constituem a Unica evidéncia valida para a delimitagao de grupos
monofiléticos, ou clados — conjuntos que incluem um ancestral e todos os seus
descendentes. Qualquer outro tipo de agrupamento, seja parafilético (que exclui alguns
descendentes) ou polifilético (que reune linhagens sem ancestral comum recente), é
rejeitado por distorcer a histdria evolutiva real. Um exemplo botanico simples, retirado
da flora portuguesa, ilustra este ponto: a presenga de um ovdrio infero — em que as
pecas florais se inserem acima do ovario — é uma sinapomorfia que une todas as
espécies do clado das asterideas, como a Scabiosa atropurpurea (escabiosa) e a
Centaurea cyanus (uma espécie exotica).
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Figura 3. Arvore hipotética mostrando dois clados (azul e salmao) e 2 grados (verde e amarelo).

Ja a semelhanca na forma das folhas entre a Cistus ladanifer (esteva) e a Halimium

halimifolium (sargaca-maior) — ambas com folhas coridceas e tomentosas — ndo indica

necessariamente parentesco proximo, mas pode ser uma adaptagdo convergente ao

mesmo tipo de ambiente mediterranico, ou seja, uma homoplasia. A tarefa do

sistemata &, portanto, distinguir o que é fruto de heranga comum do que é
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Figura 2. (A) Esquema simplificado de uma matriz de caracteres
de dados de nucledtidos e (B) arvore filogenética montada a partir
dos dados obtidos. Os sitios destacados a verde na matriz e na
arvore correspondem aos sitios informativos, e aqueles a
vermelho representam um suposto sitio de homoplasia.

fruto de coincidéncia adaptativa
— e essa distingdo é feita ndo por
intuicdo, mas por inferéncia
rigorosa, baseada em dados
comparaveis e num método
explicito.

Capitulo 2— Como se
escolhem e codificam os
caracteres: a arte (e a
ciéncia) por tras da
matriz

A selecdo e codificacdo de
caracteres é a etapa mais critica
— e mais frequentemente
negligenciada — de toda a analise
filogenética. Nao se trata de listar
todas as diferencas observaveis
entre as plantas, mas de
identificar caracteres que sejam
informativos para inferir relagdes



de parentesco. Esses caracteres podem ser morfoldgicos (ex: tipo de inflorescéncia, presenca
de estipulas, numero de léculos no ovario), anatémicos (ex: tipo de estoma, padrao de
nervagao), palinoldgicos (ex: ornamentagdo do grao de pdlen) ou moleculares

(ex: sequéncias de DNA dos genes rbclL, matK ou

ITS).

a \ / finir os seus estados — as variagdes discretas que
/ \ emplo, o caracter “tipo de inflorescéncia” pode ter os
B D 2=umbela. A codificacdo de variacbes continuas —
1Xige “outgroup”. cuidado: deve-se evitar criar estados
Gt et i (e wwee ;e , .0NEO”) sem um critério bioldgico claro; em muitos

Figura 4. Arvore desenraizada (unrooted), yrjac3o continua em caracteres discretos com base
isto €, em que n&o foi usado um L.
éticos.

Um passo crucial é a determinac¢ao da polaridade dos caracteres — ou seja, decidir qual
estado é ancestral (plesiomorfico) e qual é derivado (apomorfico). Isso é feito
geralmente por comparagdo com um grupo externo (outgroup), um taxon que se sabe
estar préximo, mas fora do grupo em estudo. Por exemplo, ao estudar as relagdes entre
espécies de Lavandula (alfazema), pode-se usar uma espécie de Rosmarinus (alecrim)
como grupo externo. Se o alecrim possui inflorescéncia em espiga e todas as alfazemas
também, entdo esse é provavelmente o estado ancestral; se apenas algumas alfazemas
apresentam inflorescéncia em capitulo, esse é um estado derivado — e, se for
partilhado por um subconjunto de alfazemas, pode ser uma sinapomorfia que define
um clado interno.

A homologia primaria — o
reconhecimento de que uma
estrutura em diferentes taxa é “a
mesma coisa” evolutivamente — é
uma inferéncia, ndo um dado. Decidir
que o calice gamossépalo da Cistus
salviifolius ¢ homaélogo ao calice
gamossépalo da Tuberaria lignosa

o exige conhecimento de

desenvolvimento, posicdo e conexao
Figura 5. Diferenca entre analogia e homologia. Em (A) esta » POSIG

representada a asa de um morcego, em (B) a asa de uma dos 6rgaos — e essa hipdtese soé sera
aguia e em (C) a asa uma mosca. As trés asas nao surgiram
por ancestralidade comum, mas por convergéncia ou
paralelismo. Os mamiferos (D) (vaca) e (E) (mula) filogenética.
apresentam homologia quanto as glandulas mamarias e

pélos porque tém uma ancestralidade comum recente.

testada posteriormente, pela analise



Capitulo 3— Como se constrdi a matriz de dados — e por que ela
€ 0 coracao da analise

taxon — por exemplo, “0”, “1”, “2”, ou “?” (para dados desconhecidos ou polimérficos).

Tabela 1 Tabela referente a codificagdo de um novo gene fotorreceptor — neochrome — em fetos. (Fay-Wei et

al.,2015; CCO 1.0 Universal)

1.1 1171 1369 1396 ,( 1496 1740,1 1543,194 1741,491  775,7
- 173 389 ;737,503 536
- 1.2 297, 150, 508, 296, 204, 895,07 501,1058 548,8987  564,2
6193 7719 1273 4092 4016 821
- 1.1 911, 891, 702, 661, 1109 556,86 520,8506 700,0856  527,0
0573 8329 8005 8951 ,992 13
- 1.1 289359638798 288, 255, 387, 486,7 263,4807  264,6
9424 7171 1946 767
- 111 465, 3892 2568995 497, 512, 701,73 531,9455 342,9738
6963 6194 9411 09
- I 99341 5628470 20,6 240 165, 21,37 176,3584 2194,571
0309 4264 5989 664
- I 846, BRS¢ 433, 554, 636, 545,76 379,9331 493,2054
3768 9607 9998 2549 234
- \Y% 579, 303, 276, 297, 484, 419,21 302,283 2622211 230,7
9056 8114 9257 354 1589 889
- \Y; 235, 275, 163, 215, 705, 200,84 240,5647 309,7219  294,9
3798 1919 8532 1822 1833 018
- 1.1 80,6 466 49,0 339 384 66,83579 61,54762 73,88
6734 1361 7423 3296 4317 134
- 1.2 16,3825538204 75720256 3,08 13,4 40,39062 9,80098 16,88
4815 5511 716
- .1 2%,876734%B7 545 154 499 38,46726 21,56216 54,88
2914 2692 2407 7612 328
- 1 140 349 236 616 961 35,17673 23,08036 3,920392 33,77
291 6021 2833 963 0793 433
- v 129, 100, 142,67 234, 110,8067 159,6391 111,7312  116,0
7692 9962 4459 9284 993
- 1.1 228, 60,0 7228 NA 94,83749 NA 92,21947 NA
2766 2807 6754
-5626.5901 123,  8A,8562 69,3 56,4 144,688 NA 68,50589
0973
-10511.&105 125, 554 787 NA 858 69,30432 NA 102,7588
6568 177
-513||.2 544 50,7 441 NA 564 29,18076 NA 68,50589
9299 0619 5901
- I 52,3 484 114, NA 880 75,38364 NA 142,2815
5702 8421 9911 7606
- v 69,1 90,0 551 NA 81,3 92,40576 NA 42,15747 NA
1127 4211 3274 0098
- 1.1 101, 69,2 732 66,7 NA 237,4976 70,4435 5818512 48,24
6888 7416 7287 0579 409
E fundamental compreender que esta matriz ndo é um repositério neutro de

observagdes, mas sim um modelo hipotético da evolugao das estruturas em estudo.
Cada escolha feita — desde a inclusdao ou exclusao de um caracter até a forma como os
seus estados foram definidos — influencia directamente o resultado da andlise. Um
erro



comum é tratar a matriz como um dado bruto, algo que “fala por si”. Na realidade, a
matriz € o momento em que a biologia se transforma em dados — e essa
transformacao é profundamente interpretativa. Por exemplo, ao codificar a presenca do
indumento glandular em Cistus ladanifer como “1” e a sua auséncia nas restantes
Cistaceas como “0”, estad-se a assumir que a auséncia é o estado ancestral e que a
presenca é uma apomorfia. Se, numa analise posterior, se descobrir que o gene
responsavel pela produgao das glandulas estd ausente no genoma de algumas
populacdes de C. ladanifer, isso podera indicar que a caracteristica € mais volatil do que
se pensava — e que a codificacdo inicial foi inadequada.

A matriz deve, portanto, ser vista como um documento vivo, sempre sujeito a revisao. A
sua construcdo exige honestidade intelectual: incluir caracteres que geram conflito ndo
€ um erro — é uma oportunidade para compreender melhor os processos evolutivos,
como a convergéncia (quando estruturas semelhantes evoluem independentemente)
ou a reversao (quando um caracter derivado é perdido e o estado ancestral reaparece).
A matriz é, em Ultima analise, o testamento do julgamento bioldgico do sistemata — e é
nela, muito mais do que nos algoritmos, que reside o verdadeiro rigor da Sistematica
Filogenética.

Capitulo 4 — Que programas usar, que métodos aplicar e como
interpretar os resultados

Uma vez construida a matriz, esta é submetida a analise computacional utilizando
programas especializados. Os mais utilizados na botanica sdo o Mesquite (ideal para
construcdo e edicdo de matrizes, além de andlises basicas), o TNT (rdpido e eficiente
para analises de parcimdnia, especialmente com grandes matrizes morfolégicas), o
PAUP* (versatil, permite anadlises de parcimdnia e maxima verosimilhanca), o MrBayes
(para inferéncia bayesiana) e o BEAST (para analises bayesianas que incorporam dados

de tempo, como fésseis ou taxas moleculares).

E - QT 7 TNT vers. 1.6 M
J I\:_ - " '_ A “Tree analysis using New Technology™ .

Bayesian Evolutiona

Golobalff, Farris, & Nixon, 2003

MrBayes

Figura 6. Logos dos diferentes softwares referidos neste texto e cuja obtengéo pode ser feita online e de forma
gratuita..

Cada um destes programas aplica um método diferente para encontrar a arvore
filogenética que melhor explica os dados. O método da parcimdnia procura a drvore que
exige o menor nimero total de mudancas evolutivas (passos) nos caracteres. E intuitivo
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e eficaz para muitos conjuntos de dados morfoldgicos, mas pode falhar quando a
homoplasia é abundante — como acontece frequentemente em caracteres adaptativos,
como a forma das folhas em ambientes semelhantes.

A maxima verosimilhanga utiliza modelos matematicos explicitos de evolugdao — por
exemplo, modelos que consideram que certas substituicdes de nucledtidos sdo mais
provaveis do que outras (como o modelo GTR — General Time Reversible) — para
calcular a drvore mais provavel dada esses modelos. E particularmente adequada para
dados moleculares. A inferéncia bayesiana vai mais longe: também usa modelos de
evolugdo, mas incorpora “probabilidades a priori” (conhecimento prévio sobre taxas de
evolucdo, idades de fdsseis, etc.) para calcular a probabilidade de cada arvore ser a
correcta, gerando uma distribuicdo de arvores plausiveis.

Nenhum destes métodos é “o melhor” em absoluto; a escolha deve ser guiada pela
natureza dos dados e pela biologia do grupo. Por exemplo, para analisar sequéncias de
DNA do gene rbcl em espécies de Quercus (carvalhos), um modelo de substituicdo
como o GTR poderd ser mais adequado do que a simples parcimdnia. O resultado da
andlise é uma ou mais arvores, geralmente representadas como cladogramas (sem
escala de tempo) ou como filogramas (com ramos proporcionais ao nimero de
mudancas). A interpretacdo biolégica comeca aqui: quais sdo os clados bem
suportados? Quais as sinapomorfias que os definem? Onde ocorrem as homoplasias —
e o que elas nos dizem sobre a evolugao do grupo?

Capitulo 5 — Como se mede a confianga huma arvore: bootstrap,
probabilidades e consenso

Obter uma arvore nao é o fim, mas o inicio da analise. A questdo crucial é: qudo
confidvel é essa hipdtese? Para responder, recorre-se a métodos de mensuragao do
apoio estatistico para cada ramo (nd) da arvore. O mais comum é o bootstrap, um
método de reamostragem com reposi¢ao. Funciona assim: o programa gera, por
exemplo, 1000 novas matrizes, cada uma criada ao seleccionar aleatoriamente
caracteres da matriz original (alguns caracteres podem ser escolhidos varias vezes,
outros nenhuma). Para cada uma dessas 1000 matrizes, é calculada uma arvore. Depois,
verifica-se em quantas dessas arvores cada no da arvore original aparece. Se o né que
une Cistus ladanifer e Cistus salviifolius aparecer em 950 das 1000 arvores, diz-se que
tem 95% de apoio bootstrap. Isto ndo significa que ha 95% de probabilidade de esse nd
ser verdadeiro, mas sim que é robusto — persiste mesmo quando os dados sdo
perturbados.

Nas analises bayesianas, obtém-se directamente uma “probabilidade a posteriori” para
cada né — por exemplo, 0.95. Este valor é mais intuitivo (representa a probabilidade de
o no ser correcto, dadas as premissas do modelo e os dados), mas depende fortemente
da qualidade do modelo e das probabilidades a priori utilizadas.



Valores de bootstrap acima de 70% ou probabilidades bayesianas acima de 0.95 sao

geralmente considerados fortes.

100 | Solanum tuberosum 1
Solanum tuberosum 2
Glycine max 1
Theobroma cacao 1
94 | Lactuca sativa 1

Oryza sativa 1

Daucus carota 1
Ananas comosus 2
100 | Zea mays 2

Zea mays 6
Zea mays 1

ea mays 4

00 | Zea mays 3

Zea mays 5
Ananas comosus 1
Gossypium hirsutum 3
— Gossypium hirsutum 4

100 Gossypium hirsutum 5
Gossypium hirsutum 6
Gossypium hirsutum 2

Triticum aestivum 1

Gossypium hirsutum 1
100 | Vitis vinifera 1

| Vitis vinifera 2

99

Coffea canephora 1

—_—

0an

100

Oryza sativa 2
Oryza safiva 3
Triticum aestivum 2
Triticum aestivum 3

Figura 7. Arvore gerada com bootstrap, método de agrupamento de vizinhos (NJ) demonstrando
relagoOes filogenéticas, para sequéncias candidatas ao gene SERK, entre diversas espécies
agrondmicas: algodao (Gossypium hirsutum), videira (Vitis vinifera), abacaxi (Ananas comosus),
arroz (Oryza sativa), cafeeiro (Coffea canephora), alface (Lactuca sativa), trigo (Triticum aestivum),
milho (Zea mays), soja (Glycine max), cacau (Theobroma cacao), cenoura (Daucus carota) e
batata-inglesa (Solanum tuberosum). (Santos et al. (2023) CC BY 4.0))

Quando diferentes métodos (parcimdnia, verosimilhanca, bayesiana) ou diferentes

conjuntos de dados (morfolégico vs. molecular) produzem topologias conflituantes, ndao

se deve forcar um consenso mecanico. Deve-se, isso sim, investigar a causa do conflito:

pode ser devida a homoplasia ndo detectada, a um modelo evolutivo inadequado, a

amostragem insuficiente, ou mesmo a processos biolégicos reais como hibridiza¢do

(comum em grupos como Quercus ou Armeria). A incongruéncia ndo é um erro — é

uma pista.


https://www.researchgate.net/deref/https%3A%2F%2Fcreativecommons.org%2Flicenses%2Fby%2F4.0%2F?_tp=eyJjb250ZXh0Ijp7ImZpcnN0UGFnZSI6Il9kaXJlY3QiLCJwYWdlIjoicHVibGljYXRpb24iLCJwcmV2aW91c1BhZ2UiOiJfZGlyZWN0In19

Capitulo 6 — Como se transforma uma arvore numa classificagcao
— e por que as velhas categorias hao servem

A arvore filogenética obtida serve de base para a classificagdo cientifica. O principio
fundamental é o da monofilia: cada grupo taxondmico deve incluir um ancestral comum
e todos os seus descendentes. Isto implica abandonar grupos parafiléticos — como o
antigo conceito de “gimnospérmicas”, que exclui as angiospérmicas — ou polifiléticos —
como o conceito de “plantas suculentas”, que reldne cactos (ndo nativos) e eufdrbias
como a Euphorbia characias (da flora portuguesa) apenas por causa de uma adaptacdo
convergente.

Na pratica, isto significa que a classificagdo deve reflectir directamente a topologia da

Apomorfia Sinapomorfia Autapomorfia
e
A B C
Plesiomorfia Simplesiomorfia Homoplasia
1 r 1
D E F
(O caracter derivado

Caracter ancestral (basal)

(O Novidade evolutiva

Figura 8. Tipos de caracteres utilizados nas arvores filogenéticas. Os diferentes caracteres derivados
(apomorfia, sinapomorfia e autapomorfia) sdo mostrados nas arvores (A), (B) e (C). Quanto aos caracteres
derivados (plesiomorfia e simplesiomorfia), sdo apresentados nas arvores (D) e (E). A arvore (F) apresenta a
homoplasia, uma convergéncia.

arvore. As velhas categorias de Lineu — género, familia, ordem — ainda sao utilizadas
por convencao, mas carecem de qualquer significado evolutivo intrinseco. Um “género”
de orquideas pode ser mais antigo do que uma “familia” de gramineas. Por isso, a
tendéncia moderna é simplificar: manter “género” e “familia” como rétulos uteis para
comunicac¢do, mas abandonar as categorias superiores (ordem, classe, filo) ou, pelo
menos, deixar de as tratar como se tivessem um valor comparativo universal.

O importante é que cada nome corresponda inequivocamente a um clado — um e
apenas um —, definido por uma ou mais sinapomorfias. Por exemplo, em vez de
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dizer que a Digitalis purpurea (dedaleira) pertence a “familia Scrophulariaceae” (numa
circunscricdo tradicional e parafilética), a classificacdo moderna coloca-a nas
Plantaginaceae, num clado monofilético bem suportado por dados moleculares. A
classificacdo filogenética ndo é um catalogo estatico; é um sistema dinamico de
hipoteses testaveis, sempre sujeito a revisdo a luz de novas evidéncias.

Capitulo 7 — O que fazer depois: revisao, publicacgao,
comunicacao e proximos passos

Concluida a analise, o trabalho do sistemata estd longe de terminar. A arvore filogenética obtida
€ uma hipdétese — ndo uma verdade absoluta. Deve ser apresentada de forma clara, com figuras
gue mostrem os clados e as sinapomorfias que os sustentam, e acompanhada de uma descricao
detalhada dos caracteres utilizados, dos métodos aplicados e das decisdes tomadas
(especialmente sobre homologia e codificacdo).

As matrizes de dados e as arvores devem ser disponibilizadas em repositérios publicos,
como o MorphoBank (para dados morfoldgicos) ou o TreeBASE (para dados moleculares
e drvores), para que outros investigadores as possam testar, replicar ou expandir. A
publicacdo deve incluir uma discussao critica: quais as limitacdes do estudo? Quais os
caracteres que geraram mais conflito? Quais as implicagdes bioldgicas das homoplasias

detectadas?

m “
~
D i

v

i ‘Amino- Lipidos

Metabolitos

FenotipofFungao

Figura 9. Esquema geral que mostra as relagdes do genoma,
transcriptoma, proteoma e metaboloma (lipidoma).(CC BY-SA 3.0, Lmaps,
2009)

A Sistematica Filogenética ndo é uma ciéncia de respostas fechadas, mas de perguntas
cada vez melhores. Um bom trabalho abre caminho para os préximos: a inclusao de
mais taxa, a adi¢ao de novos tipos de dados (ex: transcriptomas, dados de
desenvolvimento), a integracdo com outras disciplinas como a biogeografia (para
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estudar como as plantas se dispersaram, por exemplo, pela Peninsula Ibérica) ou a
ecologia (para entender como as adaptacdes evoluiram em resposta ao clima
mediterranico). E esta transparéncia, este rigor, esta coragem de assumir que toda a
classificacdo é uma hipétese — e ndo uma verdade revelada — que faz da Sistemdtica
Filogenética uma das disciplinas mais exigentes, mas também mais gratificantes, da
biologia contemporanea.

Ao transformar a aparente diversidade cadtica da flora— desde os fetos hiumidos do
Norte até aos arbustos aromaticos do Sul— numa narrativa coerente e testavel, esta
ciéncia cumpre, talvez, a sua funcao mais nobre: dar sentido a vida, nao por decreto,
mas por investigagao.
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UM CURTO GLOSSARIO

¢ Ancestral comum mais recente: O ancestral mais préoximo que une todos os
ultimos terminais, nos e ramos dele derivados.

* Autoapomorfia: Um estado de caracter derivado exclusivo de um terminal
(clado final).

* Apomorfia: Um estado de caracter derivado numa reconstrucao filogenética.

« Arvore filogenética: Uma representacao grafica das relacdes filogenéticas

entre diferentes terminais.
» Caracter: Qualquer caracteristica ou qualidade de um taxon.

* Clado: Um conjunto de organismos relacionados numa reconstrucao

filogenética que partilham um antepassado comum.
» Estado de Caracter: Cada um dos estados que um caracter pode apresentar.

» Evidéncia total: Uma anélise filogenética baseada na combinagao de todos
os caracteres disponiveis, mesmo que sejam de natureza diferente. E
frequentemente utilizada para se referir a combinacao de caracteres

morfolégicos e moleculares ou, em geral, a varias parti¢coes.
* Filogenia: A histéria evolutiva de um grupo de taxa.

* Filogendmica: A disciplina que estuda as relacoes filogenéticas numa
fracgéo significativa do genoma de um organismo.

* Gendmica comparativa: O estudo dos genomas através de comparagoes
entre espécies ou populacoes.
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Grupo basal: O grupo localizado na base de uma arvore filogenética.
Grupo derivado: Um grupo resultante de uma divergéncia interna da arvore
filogenética. 14

Grupo externo: Um grupo considerado a priori préximo do grupo de estudo e
que serve para polarizar uma filogenia (outgroup).

Grupo irmao: Um grupo que partilha o antepassado comum mais recente
com o grupo de estudo.

Grupo interno: Um grupo de estudo que é considerado a priori com base em
informacgao taxondmica e/ou filogenética.

Homologia: Uma caracteristica ou estado de caracter que aparece em dois
organismos ou linhagens diferentes e que tem a mesma origem evolutiva,
ou seja, tem origem no mesmo antepassado comum mais recente.
Homoplasia: Uma caracteristica ou estado de caracter adquirido
independentemente em dois ou mais organismos ou linhagens.

indice de consisténcia: Um valor que indica os niveis de homoplasia num
conjunto de dados apods a realizagao de uma reconstrugao filogenética.
N6: Um ponto de divergéncia entre dois clados ou ramos, representando o
antepassado comum.

Plesiomorfia: Um estado de caracter presente no grupo externo e nos
antepassados.

Polaridade: A direcao de transicao entre estados de caracter, de um no
ancestral para um derivado.

Raiz: Um n6 que da origem a todos 0s nds terminais.

Reldgio molecular: Uma metodologia utilizada para datar n6s numa arvore
filogenética com base na divergéncia entre marcadores moleculares. Ou
seja, deduz o tempo decorrido a partir do numero de diferengas entre
sequéncias de ADN (nucleotido) ou de proteina (aminoacido).
Simplesiomorfia: Uma plesiomorfia partilhada entre os terminais de um
clado. Sinapomorfia: Uma apomorfia partilhada por todos os terminais de
um clado.

Taxon: Uma unidade taxonémica de qualquer hierarquia.

Topologia: Um padrao de relagbes espaciais entre terminais numa arvore
filogenética.



