
Tutte le forme di vita sono collegate tra loro 
attraverso la storia evolutiva



La filogenesi è la storia dei rapporti 
evolutivi fra gli organismi o i loro geni.

Un albero filogenetico è un 
diagramma che rappresenta una 
ricostruzione di tale storia

Gli alberi filogenetici sono 
comunemente usati per descrivere la 
storia evolutiva di specie, popolazioni 
e geni

Un punto di ramificazione (o nodo)  
rappresenta un punto a livello del 
quale, nel passato, 2 linee evolutive 
hanno iniziato a divergere



Come si legge un albero filogenetico



Un clade è costituito da un antenato 
comune e dall’insieme dei suoi 
discendenti

Tutti i cladi sono sottoinsiemi di cladi 
più grandi



Le ossa sono omologhe, le ali no

Ali es di evoluzione convergente

Gli arti dei cetacei, inversione 
evolutiva (un carattere può 
tornare indietro da uno stato 
derivato ad uno stato ancestrale)

Tetrapode ancestrale

Orca



In uno studio filogenetico, il gruppo 
di organismi di interesse primario è 
chiamato ingroup, Come punto di 
riferimento l’ingroup viene messo a 
confronto con un outgroup, cioè 
una specie o un gruppo noto x 
essere strettamente affine ma 
filogeneticamente esterno al gruppo 
di interesse

Stabilisce che la spiegazione dei dati osservati 
da preferire è la più semplice fra le spiegazioni 
possibili

es. Colonna vertebrale

Omoplasie: caratteristiche simili prodotte da evoluzione convergente o inversioni evolutive
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Lo sviluppo rivela i rapporti evolutivi tra le ascidie e i vertebrati

La filogenesi di una specie 
viene ricostruita sulla 
base di molte fonti di dati:
• morfologici
• sviluppo
• paleontologici
• comportamentali
• molecolari

(Urocordati o tunicati)
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Scimpanzé viene cacciato a scopo 
alimentare nell’Africa centrale,
Cercocebo moro nell’Africa occidentale

La ricostruzione di eventi passati importante per comprendere molti processi biologici. Nelle malattie zootiche è 
importante capire quando, dove e come la malattia ha interessato per la prima volta la popolazione umana
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La filogenesi è la base per la classificazione biologica

Il sistema di classificazione biologica  largamente in uso è quello sviluppato da Linneo nel ‘700: sistema 
di nomenclatura binomia, per riferirsi in modo non ambiguo agli stessi organismi (prima del concetto 
di evoluzione)

2 nomi, uno indicativo della specie uno indicativo di un gruppo di specie strettamente affini (genere), + il 
nome del tassonomo che per primo ha proposto il nome
Homo sapiens Linnaeus, 1758
Formica rufa Linnaeus, 1758

Sistema gerarchico:  
Famiglia: suffisso  -idae (Formicidae)
Ordine Hymenoptera
Classe  Insecta
Phylum Artropoda
Regno Animalia

La classificazione di Linneo non è oggettiva, non ci sono criteri per l’assegnazione a una categoria
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Le classificazioni biologiche sono usate 
per esprimere parentele evolutive tra 
organismi.
I taxa dovrebbero essere monofiletici

Non sempre ci sono le informazioni 
filogenetiche per costruire taxa 
monofiletici


