
Filogenesi e alberi filogenetici 

Darwin, 1837 

"The affinities of all the beings of the same class have sometimes been represented 

by a great tree. I believe this simile largely speaks the truth... As buds give rise by 

growth to fresh buds, and these, if vigorous, branch out and overtop on all sides many 

a feebler branch, so by generation I believe it has been with the great Tree of Life, 

which fills with its dead and broken branches the crust of the earth, and covers the 

surface with its ever branching and beautiful ramifications."  (from ñThe Originò) 



Definizione di filogenesi 

× La filogenesi è lo studio delle relazioni evolutive tra 

entità biologiche (non solo specie) che condividono 

antenati comuni 

 

× La sua rappresentazione grafica ¯ lôalbero filogenetico 

 

× Lôalbero filogenetico contiene i tempi e gli schemi 

temporali dei processi di divergenza.  



Un albero filogenetico  (non di Darwin!) che ancora risente della Scala Naturae 

Ernst Haeckel (1834-1919) 



Logica alla base di un albero filogenetico 

Å Tutti gli organismi hanno un 

unico antenato comune nel 

passato 

 

Å Ogni coppia di organismi ha un 

antenato comune nel passato 

 

Å Eventi di speciazione si 

susseguono nel tempo creando 

nuove specie 

Antenato 

Discendente 1 Discendente 2 



Ognuno di questi alberi è corretto 

Antenato Antenato

Antenato

Ma qualô¯ la differenza? 



Estinta 

Vivente 1 Vivente 2 

Le distanze tra ogni coppia di specie vivente è stimabile 

- Anche tra specie estinte, quando posso 

- Con quali dati? 



Antenato 

Discendente 1 Discendente 2 

La distanza dipende dalla somma dei cambiamenti lungo le 2 linee 



Å Due linee evolutive si assomigliano di più tra di loro rispetto ad una terza linea 

evolutiva se condividono PRIMA (in tempi più recenti) un antenato comune 

Un altro passaggio logico 

Å Le ipotesi filogenetiche sono ipotesi che riguardano gli antenati comuni   



Gli eventi di divergenza fanno parte di un unica storia (che non è solo nostra)  

5 MYA 

120 MYA 

1,500 MYA 



Alberi con e senza radice 
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La figura in basso rappresenta un albero senza radice 



Alberi con e senza radice 

Per ogni albero senza radice, ci sono 2s-3 alberi con radice, dove s è il numero di 

unità tassonomiche. 2s-3 corrisponde ovviamente al numero di rami. Si 

considerano solo alberi dicotomici. 



Alberi con e senza radice 

Il numero di possibili alberi è molto alto. Quelli con radice sono di più, quindi il 

processo inferenziale è più semplice se ci si accontenta di un albero senza radice 
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Gli alberi con radice identificano direzioni di cambiamento 

Se R1 è corretta Se R2 è corretta 

A+B+C non sono un gruppo monofiletico A+B+C sono un gruppo monofiletico 



Å Metodo dellôOutgroup: utilizzo un gruppo ñesternoò alla filogenesi che sto 

analizzando 

- Assumo che lôoutgroup si sia separato prima di tutti gli altri (devo fare 

unôipotesi filogenetica esterna al gruppo che mi interessa)  

- La divergenza dellôoutgroup non deve essere n® troppo piccola n® 

troppo grande 

Å Metodo del Mid-point: a metà del ramo più lungo che unisce due OTU 

 - Assume tassi di evoluzione approssimativamente costanti 

 - Se lôassunzione non ¯ verificata, commette errori 

 

Rooting: trovare la radice di un albero filogenetico 



Classificazione e alberi: alcune definizioni per i taxa 



Classificazione e alberi: alcune definizioni per i taxa 

Un classico esempio di parafilia 



La ñveraò somiglianza per costruire alberi: lôomologia 

gatto aquila colombo

ali

gatto aquila colombo

ali

Lizard 

Frog 

Human 

Dog 

Peli 

Å Un carattere che si è evoluto una volta e non ha subito reversioni ha un valore filogenetico 

Å La somiglianza in due linee filogenetiche per un carattere di questo tipo è detta omologia 

Å In altre parole, un carattere di questo tipo è simile (o presente) in due specie perchè era così nel 

loro antenato comune 

Å Le ali sono un carattere omologo in aquila e colombo perc¯ lôantenato comune era alato. Stesso 

ragionamento per i peli in cane e uomo 

 



Omologia 

Lôomologia nella struttura dellôarto anteriore dei vertebrati: questa struttura era presente 

nellôantenato comune. Caratteristiche tipiche dellôomologia: stessa struttura fondamentale, stesse 

relazioni con caratteri circostanti, forti somiglianze nello sviluppo embriologico 



La somiglianza per convergenza pu¸ creare problemi: lôanalogia 

aquila pipistrello gatto

wings

aquila pipistrello gatto

wings

aquila pipistrello gatto

wingswings

Å Un carattere è simile (o presente) in due linee filogenetiche a causa di due eventi evolutivi 

indipendenti 

Å Questa somiglianza, non dovuta alla presenza del carattere nellôantenato comune delle due 

linee, è detta omoplasia o analogia 

Å Le ali nellôaquila e nel pipistrello sono unôomoplasia, perch¯ non erano presenti nellôantenato 

comune (un rettile tetrapode) non alato 

Å Lôomoplasia non ¯ sempre facile da riconoscere, e pu¸ produrre false filogenesi 
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False filogenesi considerando omoploasie 



I diversi tipi di omoplasia 

Convergenza nella morfologia: in genere, 

funzioni simili con strutture diverse 

 

Convergenza in sequenze proteiche: in 

genere, a funzioni simili corrispondono 

sequenze molto diverse 

 

Evoluzione parallela della 

morfologia: in genere, a funzioni  

simili corrispondono anche 

strutture simili 

 

Evoluzione parallela in sequenze 

proteiche: in genere, a funzioni 

simili corrispondono anche 

sequenze simili 


