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Um ponto central da teoria de evolugao proposta por Charles Darwin na obra "A origem das espécies” é de que
0s seres vivos, independentemente de sua diversidade de formas e modos de vida, sdo descendentes (com modificagéo)
de um ancestral comum. No intuito de comunicar essa ideia de ancestralidade, Darwin utilizou a metafora "arvore da vida".
Através dessa analogia, os seres vivos estariam conectados ao passado a ancestrais comuns do mesmo modo que 0s
galhos menores de uma arvore conectam-se aos ramos principais. Logo ap6s, com o aperfeicoamento de métodos para
reconstruir relagdes filogenéticas, arvores evolutivas ou filogenias tornaram-se elementos essenciais na biologia moderna.
Por exemplo, hé caso do HIV/AIDS, em que filogenias foram usadas para identificar a origem do virus, datar o inicio da
epidemia, detectar as recombinages virais, rastrear a evolugdo do virus em pacientes e identificar possiveis modos de
transmiss&o. Analises filogenéticas ja foram também utilizadas na resolucdo de assassinato envolvendo HIV. No entanto,
até o momento, a leitura e compreensdo de arvores (filogenias) permanece sendo uma pratica quase exclusiva entre
bidlogos evolutivos. Este € um dado preocupante em uma época em que o0 ensino de evolugao tem sido questionado,
porque arvores evolutivas ndo servem apenas como instrumentos para pesquisadores de diferentes areas, mas também

porque é o pilar sobre 0 qual sdo avaliadas as evidéncias de Evolugao.

Inicialmente, & necessario esclarecer que compreender arvores ndo significa saber como as filogenias séo
produzidas pelos sistematas. Qualquer pessoa que nao pertenca a area de biologia evolutiva e que tenha olhado para a
temética filogenética de fora, sabe que é complexa, bastante dindmica, repleta de uma densa literatura estatistica,
debates filoséficos apaixonados e uma grande abundéncia de programas de computadores altamente técnicos. Felizmente,
h& pessoas que interpretam arvores e as utilizam para organizar conhecimentos sobre a biodiversidade, sem conhecer os
detalhes da inferéncia filogenética. O contrario, no entanto, néo é possivel. N&o é possivel compreender uma filogenia se

n&o se sabe claramente o que é uma arvore evolutiva.

A interpretacéo preferida de uma arvore filogenética é a de linhas representando descendéncia. Ou seja, a arvore
comunica a relagéo evolutiva entre elementos como genes ou espécies, e conectam as amostras de ramos terminais. Sob
essa interpretagdo, os nds (pontos de ramificagdo) de uma arvore correspondem a entidades biolégicas que existiram no
passado: populagdes ancestrais ou genes ancestrais. No entanto, diagramas em forma de arvore séo também utilizados
em muitos contextos ndo-evolutivos, o que pode causar confusdo. Por exemplo, arvores podem representar o agrupamento
de genes de acordo com sua expressdo em "microarrays", ou o agrupamento de comunidades ecologicas de acordo com a
composicdo de espécies. A existéncia desses tipos de diagramas de agrupamento podem explicar porque arvores
filogenéticas séo frequentemente interpretadas erroneamente como se representassem similaridades entre ramos terminais.
Arvores filogenéticas mostram relagdes histéricas e néo similaridades. Embora seja muito comum a similaridade entre
espécies proximamente relacionadas, isso pode ndo acontecer, por exemplo nas situagdes em que a taxa de evolugdo nao
é uniforme: Apesar da maior similaridade entre lagartos e crocodilos, estes sdo mais aparentados as aves do que aos

lagartos.



Mas, o que significa ser "mais proximamente relacionado"? Relag&o, nesse contexto, deve ser compreendido em
termos de ancestralidade comum. Quanto mais recente € o ancestral comum compartilhado por duas espécies, mais
préximas elas s&o. Isso pode ser visualizado em pedigrees (genealogias): vocé € mais proximamente relacionado ao seu
primo de primeiro grau do que a seu primo de segundo grau porque o Ultimo ancestral comum partilhado por vocé e seu
primo de primeiro grau viveu ha duas geracdes (avds), enquanto o Ultimo ancestral compartilhado com seu primo de
segundo grau viveu ha trés geragdes (bisavos). De qualquer modo, muitos estudantes e profissionais tém dificuldade em
compreender um diagrama em forma de arvore como representacdo de histdrias evolutivas. Por exemplo, € muito comum
que uma pessoa apresentada a uma arvore filogenética particular (como a da figura a esquerda), erroneamente conclua
que uma ra é mais proxima a um peixe do que a um homem. Na verdade, uma ra € mais proximamente relacionada a um

homem do que a um peixe porque o Ultimo ancestral comum entre uma rd e um homem (veja figura da esquerda, ponto

indicado por "x") é descendente do Ultimo ancestral compartilhado por homens e peixes (figura, ponto indicado por "y

)&

portanto, viveu mais recentemente.

Por que é tdo comum interpretarmos arvores filogenéticas erroneamente? Alguns bi6logos evolutivos propuseram
que ndo especialistas tendem a ler as arvores seguindo a ordem linear dos terminais, 0 que nesse caso leva a uma
sequéncia ordenada de peixes a ras e, finalmente, a seres humanos. Essa forma incorreta de ler uma filogenia pode
explicar a interpretagao equivocada, porém bastante comum, de que a evolugéo € uma progressao linear de espécies mais
primitivas em dire¢do a espécies mais avancadas. Uma breve reflexdo mostrara, no entanto, que uma ré vivente ndo pode
ser ancestral de um homem vivente. A forma correta de ler uma filogenia é em relagdo ao arranjo de grupos organizados
hierarquicamente, conhecidos como clados. A diferenca entre ler ordem linear de ramos terminais e ler clados fica bastante
evidente quando os ramos s&o rotados, de forma a alterar a ordem dos terminais (veja figura da direita). Embora a ordem
ao longo dos terminais seja diferente, o padrao de ramificagéo que representa as descendéncias evolutivas e a composigao
dos clados, s&o idénticos. Focar a atengao na estrutura do clado ajuda a enfatizar que ndo ha uma narrativa linear Unica de

progresso evolutivo.

Ha& outros problemas relacionados a leitura das relagbes em arvores. Por exemplo, € muito comum pensarmos
que a evolugao dos caracteres acontece apenas nos nés. No entanto, 0s nds representam apenas 0 momento em que
populagdes tornaram-se geneticamente isoladas, permitindo que cada uma delas acumulasse diferengas na evolugéo
subsequente. De forma semelhante, é bastante comum interpretarmos espécies viventes como se tivessem ocorrido no
passado, nos nds intemos de uma arvore. E também incorreto entender uma filogenia como representacéo de que os
homens descendem dos ratos quando, na verdade, o que a filogenia mostra é que homens e ratos compartilharam um
ancestral comum. Assim, com toda sua importancia, compreender uma arvore filogenética é, na verdade, tarefa repleta de

desafios.

A leitura de arvores filogenéticas, assim como o conceito de selegao natural, € um tema central, muito importante
em estudos evolutivos. Com isso, arvores poderiam ser usadas no ensino de biologia como um modo eficiente de
apresentar informagdes sobre distribuicdo de caracteres nas diferentes espécies. O que falta para isso s&o mais recursos:

programas de computador, estratégias educacionais, e apresentagdes acessiveis sobre o0 conhecimento atual em filogenia.



Arvores filogenéticas so as representacées mais diretas do principio de ancestralidade comum - o cerne da teoria
evolutiva - e, por isso, deveria ocupar uma posicao mais relevante na compreenséo do tema "evolugdo". Robert O'Hara,
um filésofo da ciéncia disse, "da mesma forma como estudantes iniciantes de geografia precisam ser ensinados a como ler
mapas, estudantes de biologia deveriam ser ensinados a como ler arvores e compreender o que elas comunicam." Entre
outros beneficios, com uma melhoria na leitura de arvores filogenéticas, podemos esperar que um segmento maior da

sociedade reconhecera a evidéncia fantastica da ancestralidade comum e o rigor cientifico da biologia evolutiva.



