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I primi sistemi di classificazione biologica  non 
tenevano conto dei processi evolutivi!!!

Molti organismi sono stati identificati e classificati da
Linneo e dai suoi successori ancora prima che l’evoluzione
venisse accettata come concetto chiave della biologia.
Questi autori hanno pertanto descritto numerosi caratteri
degli organismi e raggruppato questi ultimi in base alle
somiglianze più importanti.
In sostanza hanno cercato di mettere a punto dei sistemi
classificativi ‘naturali’, non avendo, all’epoca, alcuna base
per poter decidere cosa effettivamente fosse naturale e
per quale motivo alcuni caratteri risultassero più importanti
di altri.

Si è dovuti arrivare a Darwin per comprendere che l’ordine
della Natura è il riflesso della storia evolutiva degli
organismi sulla terra e che la somiglianza tra specie è
dovuta ai caratteri ereditati da un antenato comune.

La continuità nella discendenza è il legame nascosto che spiega la 
somiglianza fra le specie e che dà la possibilità di raggrupparle in 

un medesimo taxon.

Tuttavia dopo questa fondamentale apertura concettuale di 
Darwin, c’è stato bisogno di poco meno di un secolo ancora 

perché essa si traducesse in un programma operativo. 

Questa rivoluzione concettuale fu opera di W. Hennig (1913-
1976) che fondò la Sistematica Filogenetica oggi più nota col 1976) che fondò la Sistematica Filogenetica oggi più nota col 

nome di Cladistica, che si è largamente sviluppata in questi ultimi 
30 anni.

Il Cladismo, al contrario della Tassonomia Fenetica e della 
Tassonomia Evoluzionistica, ha il pregio di fornire un metodo 

oggettivo, che si serve di programmi per la costruzione di alberi 
filogenetici sulla base di una tabella di caratteri (matrice) 

distinti in primitivi e derivati. 

Cos’è la filogenesi?
La filogenesi di un gruppo di specie è uno schema ramificato (albero
filogenetico), che mostra le relazioni esistenti fra le specie stesse
individuandone l'antenato comune più recente.
Per ogni specie, una filogenesi mostra la specie o il gruppo di specie
(sister group) con cui essa condivide il suo antenato più recente.

Una filogenesi ha una dimensione temporale, di solito il tempo scorre
dal basso verso l'alto della pagina o da sinistra verso destra.

Un albero filogenetico deve avere una radice, perché solo in questo 
caso  può essere letto nella corretta prospettiva temporale. 
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Qualsiasi insieme di quattro 
specie ha 15 possibili

filogenesi a seconda della 
posizione della radice.

Il problema è calcolare quale di
queste 15 possibilità sia quellaqueste 15 possibilità sia quella
più corretta o, quanto meno,
quale abbia maggiori probabilità
di esserlo.

Più che attraverso l'osservazione
diretta, la risposta deve essere
trovata per deduzione, visto che
gli eventi di divisione fra le linee
filetiche ebbero luogo nel
passato.

Un albero si compone di:

1. nodi terminali o foglie o taxa
che rappresentano oggetti
esistenti

2. nodi interni o punti di
divergenza che rappresentano

Terminologia degli alberi evolutivi

g pp
ipotetici antenati dei taxa

3. un nodo inziale (solo nel caso
degli alberi ‘rooted’) o radice,
che rappresenta l’antenato di
tutti i taxa

4. bracci o linee che congiungono
i vari nodi



02/12/2008

3

Un albero in cui ciascun nodo è il punto di incontro di tre
connettivi è detto totalmente risolto. Per contro un albero
in cui alcuni nodi sono il punto di incontro di più di tre
connettivi si dice irrisolto. Esso contiene infatti una
ramificazione multipla, il che significa semplicemente che
l’albero contiene dei punti in corrispondenza dei quali i
rapporti non sono sufficientemente chiariti.

Q t  d  d  ’è Questo succede quando c’è 
la difficoltà di ricostruire 
eventi di diversificazione 
che sono avvenuti in gran 
numero in un tempo 
relativamente breve

B e C sono più vicini tra di loro di quanto non lo sia A a 
ciascuno dei due, e che A,B,C formano un ‘clade’ che è il 
‘sister group del clade composto da D e E.

Cladogramma = albero costruito seguendo le 
regole della Cladistica
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Quando si confrontano tra loro le specie attuali solo alcuni 
caratteri si prestano a dimostrarne l’ascendenza comune. 
Questi caratteri, ereditati da un antenato comune, sono 

detti omologhi.

Oggi in biologia, per lo studio delle relazioni evolutive, ci si 
avvale soprattutto di caratteri morfologici e molecolari. 

A livello astratto, i metodi usati dai due approcci fanno 
affidamento alla stessa logica. 

Tuttavia le peculiarità del modo in cui i due metodi attuano 
quella logica sono talmente diverse che conviene studiarle 

separatamente.

In Cladistica, le prove consistono in un certo numero di caratteri, 
ciascuno dei quali con un certo numero di stati discreti 

Cos’è un carattere?

Il carattere è la designazione di ciò che si osserva (colore
degli occhi oppure posizione 177 nella sequenza del gene per
l’emoglobina β), mentre lo stato del carattere è la
formulazione di ciò che si osserva nel campione in esameformulazione di ciò che si osserva nel campione in esame
(bruno, blu oppure G, T).
In un’ottica comparativa un carattere è una struttura
identificata come simile in due organismi.

L’inferenza filogenetica non è un’operazione semplice,
soprattutto perchè non tutti i caratteri per i quali
disponiamo di dati generano la stessa filogenesi.
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Le filogenesi sono inferite dai caratteri morfologici 
utilizzando le tecniche della Cladistica

I caratteri morfologici utili per l'inferenza filogenetica derivano dai
fossili e dagli esseri viventi.

FOSSILI Caratteri limitati alle parti dure (ossa dei
vertebrati, conchiglie dei molluschi)

SPECIE VIVENTI Caratteri derivanti anche dalle parti molli e
caratteri riproduttivi e fisiologici.caratteri riproduttivi e fisiologici.

Questi ultimi non sono caratteri morfologici in senso stretto, ma
possono anch'essi essere usati a scopo filogenetico.

I mammiferi per es. sono vivipari e allattano i piccoli, mentre gli uccelli
sono ovipari.

Quando parleremo di dati morfologici faremo riferimento a tutti questi
contrapponendoli a quelli molecolari.

Analizziamo un caso semplice: 

UOMO, SCIMPANZE’, VERMI

Alcuni stati di carattere saranno condivisi dagli esseri
umani e dagli scimpanzè

Molti stati di carattere saranno condivisi da tutte e tre le
specie

Praticamente nessuno stato di carattere sarà condiviso dai
vermi e dagli scimpanzè (ma non dagli esseri umani) o dai
vermi e dagli esseri umani (ma non dagli scimpanzè).

Quindi uomo e scimpanzè condividono un antenato comune
più recente di quello che, ciascuno di essi,singolarmente,
condivide con i vermi.

Se tutti i casi fossero così semplici  non ci sarebbe stato 
alcun bisogno di inventare la cladistica.

Analizziamo ora la filogenesi di

UOMO, PIPISTRELLO, UCCELLO

Uccello e Pipistrello hanno caratteri simili: ali e 
adattamenti scheletrici al volo 

ma anche 

Uomo e Pipistrello hanno caratteri simili: sono vivipari e 
allattano la prole.

Su quali dati faremo affidamento?
Quando, come in questo caso, caratteri diversi indicano
filogenesi diverse, possiamo essere certi che alcuni dei
caratteri presi in esame sono fuorvianti.

Un insieme di specie ha un'unica filogenesi.
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Le tecniche della ricerca cladistica operano distinguendo 
fra caratteri attendibili e non attendibili. Questi ultimi, 
una volta identificati, vengono scartati.

L'analisi dei caratteri procede in due stadi: dapprima 
distinguiamo le omologie dalle omoplasie e poi procediamo 
a discernere le omologie derivate da quelle ancestrali.

Il punto di partenza è comunque un carattere simile nelle 
due specie. Constatato questo si risale al loro antenato p q
comune più recente. 

Se esso possedeva il carattere in questione, significa 
che il carattere stesso è simile nelle due specie per 
discendenza comune ed è allora definito omologia. 

Se l'antenato comune più recente presentava uno stato 
di carattere in qualche  modo diverso, allora il carattere 
che osserviamo nelle due specie discendenti evolse in 
modo indipendente ed è considerato un'omoplasia.

OMOLOGIA carattere condiviso da due o 
più specie, che era presente nel 
loro antenato comune più 
recente.

OMOPLASIE carattere condiviso fra due  o 
più specie,  che però non era 
presente nel loro antenato 

comune più recente.p

Le omologie rivelano le relazioni filogenetiche, le omoplasie no.

Le omoplasie possono comparire per moltissime ragioni. 

Nei dati di sequenziamento del DNA l'omoplasia può facilmente 
insorgere per caso.

Nei dati di tipo morfologico, l'origine casuale è poco probabile: 
qui, la causa più probabile di omoplasia è l’ evoluzione 

convergente.

OMOLOGIE e OMOPLASIE possono essere distinte in base a diversi 
criteri

Un carattere omologo presenta: 

a) la stessa struttura fondamentale
es. Arto pentadattilo dei tetrapodi

b) gli stessi rapporti topologici con i caratteri circostanti
Le ossa omologhe, per es, sono articolate in modo simile alle loro vicine.

c) lo stesso sviluppo embrionale.
Molto probabilmente, un carattere che appaia simile nelle forme adulte, ma che sip , pp ,

sviluppi attraverso una serie di stadi diversi, non è un'omologia.
es. Cirripedi, Patella, Granchio

La convergenza è causata dalla selezione naturale (es. le ali negli uccelli
e nei pippistrelli si sviluppano per soddisfare l'esigenza del volo).

Allora abbiamo buoni motivi per sostenere che una struttura 
morfologica condivisa possa essere omoplasica quando le 

specie che la condividono ne hanno chiaramente bisogno per 
il loro stile di vita.
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Una volta identificate le omologie verranno inserite nella  lista 
dei dati per inferire la filogenesi, i caratteri riconosciuti come 

omoplasie verranno scartati.

Le omologie identificate sulla base di questa 'analisi dei 
caratteri' sono dette omologie primarie.

Lo stadio successivo dell'analisi filogenetica è quella di 
suddividere le omologie in ancestrali e derivate.

Le omologie ancestrali sono caratteri presenti nell'antenato 
comune del gruppo di specie in studio.

Per esempio, se uno studia il gruppo dei Primati può 
constatare che tutti i primati sono coperti di peli.

La presenza di peli, pur derivando
ovviamente da un antenato comune,
non permette di definire i primati,
né un sottogruppo degli stessi,
perché i peli sono già presenti
nell’insieme dei mammiferi.

L’ipotetico antenato che per la
prima volta avrà posseduto dei peli
è, certamente, uno degli antenati
dei primati ma è, allo stesso tempo,
anche l’antenato di molti altri
mammiferimammiferi.

Le omologie derivate sono
omologie che evolsero dopo
l'antenato comune,
all'interno del gruppo di
studio.

Solo la presenza in
comune fra più specie del
gruppo studiato di uno
stato derivato, frutto di
un evento evolutivo unico
che ebbe luogo all’interno
del gruppo, dimostra che
due specie condividono un
antenato comune più
recente fra di loro che

l i i l

I caratteri derivati 
condivisi circoscrivono 
un gruppo monofiletico
all’interno del gruppo 
oggetto di studio.

con una qualsiasi altra
specie in studio.
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Altro esempio:
Taxon 1: arcosauri

Taxon 2: uccelli 

Taxon 3: falconiformi

La distinzione tra carattere primitivo e derivato vale solo 
all’interno di un taxon. 

All’interno degli 
arcosauri la penna è 
uno stato derivato uno stato derivato 

condiviso da tutti gli 
uccelli, che segnala 

quindi la parentela degli 
uccelli tra loro.
All’interno dei 

falconiformi, la penna è 
uno stato primitivo 

condiviso, perché è già 
presente al di fuori dei 

falconiformi.

Se nel gruppo che intendiamo studiare vi è stata una variazione
ereditaria di un carattere, quest’ultimo sarà presente in due stati:
quello ancestrale (plesiomorfo), e quello derivato, più recente
(apomorfo), risultato di una trasformazione.

APOMORFIA

Stato derivato (nuovo) di un 
carattere omologo

PLESIOMORFIA

Stato ancestrale (antico, 
originario) di un carattere 

omologo

SINAPOMORFIA
Uno stato di carattere derivato che è condiviso da due o più taxa

SIMPLESIOMORFIA
Uno stato di carattere primitivo che è condiviso da due o più taxa

La simplesiomorfia, per i Cladisti, non deve essere presa in
considerazione perché, essendo già presente al di fuori del
gruppo considerato, non dà informazioni sui rapporti immediati di
parentela.

SINAPOMORFIA:

Un carattere derivato condiviso
In rosso sono 

segnate le 
sinapomorfie che 
sostengono i vari 

gruppi. 
Il carattere 

vertebre è una 
f   sinapomorfia per 

tutti.  
Escludendo lo squalo, 
per il gruppo pesci 

ossei-uccelli,il 
carattere vertebre 

diventa 
simplesiomorfia. 

E così via per tutte 
le altre sinapomorfie.Ogni nodo è sostenuto almeno da una apomorfia!
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Le filogenesi, pertanto, non dovrebbero essere inferite a partire da
semplici somiglianze fenetiche. La somiglianza fenetica confonde
somiglianze attendibili (omologie derivate) e somiglianze non attendibili
(omoplasie e omologie ancestrali).
Il fatto che la somiglianza fenetica sia fuorviante nel caso della
convergenza evolutiva è ampiamente accettato; le omologie ancestrali
causano, tuttavia, lo stesso problema in modo più insidioso.

Il problema di come distinguere le omologie ancestrali da quelle derivate 
può essere risolto con diverse tecniche.

Per  i cladisti  distinguere le omologie ancestrali da quelle derivate vuol 
dire polarizzare i catteri.

La polarizzazione dei caratteri è per loro la prima tappa del cammino 
verso la costruzione di una classificazione filogenetica.

a) Il metodo del confronto con l'outgroup porta a scoprire la polarità 
dei caratteri. 

OUTGROUP: specie strettamente imparentata, ma che si sa essere 
filogeneticamente esterna al gruppo di specie in studio. 

Una volta scelto l’outgroup si puòUna volta scelto l outgroup si può
determinare la polarità dei
caratteri, cioè la direzione di
trasformazione dei suoi stati.

Se lo stato del carattere è 
diverso da quello dell'outgroup

sarà derivato se è uguale
sarà primitivo.

Nell’analisi cladistica, che si esegue al
computer mediante adeguato software, ci si
preoccupa quindi di codificare i caratteri di
uno o più outgroup.

Come tutte le tecniche di inferenza filogenetica, anche il 
confronto con l'outgroup è fallibile. 

A volte, un possibile outgroup suggerirà che uno stato di carattere è
ancestrale, mentre un altro outgroup indicherà che è ancestrale uno
stato di carattere diverso.

Il risultato allora dipenderà dall'outgroup sul quale decideremo di 
fare affidamento.

Il metodo è più attendibile quando le specie strettamente imparentate,
che potrebbero essere usate come outgroup, suggeriscono la stessa
inferenzainferenza.

Prima di poter effettuare un confronto con l'outgroup dobbiamo 
conoscere qualcosa di filogenesi.

Trovare ad es. l'outgroup per il gruppo degli amnioti (rettili, uccelli e
mammiferi) è facile, perchè sappiamo con certezza che pesci ed anfibi
sono strettamente imparentati, ma sono al di fuori del gruppo.

Il confronto con l'outgroup non può essere usato quando siamo
nell'ignoranza filogenetica assoluta.



02/12/2008

10

b) Le polarità dei caratteri possono essere inferite dalla 
documentazione fossile.

Molto spesso nel corso dell'evoluzione i caratteri che vanno incontro a
modificazioni lasciano traccia nella documentazione fossile; osservando
quali stati di carattere fossero presenti nei fossili più antichi possiamo
inferire quali fossero ancestrali e quali derivati.
Difficilmente il ragionamento potrebbe essere più semplice.
Lo stato ancestrale di un carattere deve aver preceduto, di fatto, gli
stati derivati; pertanto lo stato di carattere più antico nella
documentazione fossile sarà probabilmente quello più ancestrale.
Questo ragionamento è attendibile se la documentazione fossile è
relativamente completa.
Se lo fosse meno un carattere derivato potrebbe essere conservato
prima del suo stato ancestrale e l'inferenza a partire dai dati
paleontologici sarebbe tutt'altro che corretta.


