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Resumo: O “Tree Thinking” é tido como a metodologia dominante na Biologia Sistematica atual. Todavia,
criticas aos procedimentos executados pela mesma sdo diversas. Neste trabalho serdo apresentadas e
defendidas aquelas feitas por Fitzhugh no que tange a sua base filoséfica e as consequéncias de tais
modificagdes. Assim, o presente trabalho tem como objetivo demonstrar que o “Tree Thinking” ¢
incompleto, por ndo reconhecer que as relagdes filogenéticas sdo do tipo causal, ie, sdo hipdteses
explanatdrias, sumarizadas de forma prévia em um esquete explanatério (cladograma). Além disso, para
embasar tal argumentagéo, serd apresentada uma discussdo sobre a defini¢io e os objetivos da Biologia
Sistemadtica e do “Tree Thinking”. Como resultado, serd possivel observar uma confuséo entre classificar e
sistematizar o conhecimento por aqueles que seguem o “Iree Thinking”. Ademais, o “Tree Thinking” falha
na aquisicio de explicagdes causais quanto a origem e fixacio das caracteristicas estudadas. Desta forma, o
“Tree Thinking” pode ser considerado como uma prética incompleta dentro da Biologia Sistemadtica e,
portanto, recomenda-se a aplicacio das propostas de Fitzhugh.

Palavras chave: Biologia Sistematica, Cladistica, Fitzhugh, Hennig, Sistematica Filogenética, Zimmerman.
"Tree Thinking" Criticism: elucidating the meaning of phylogenetic relationships

Abstract: The “Tree Thinking” is regarded as the dominant methodology in current Systematic Biology.
However, criticisms of the procedures carried out by it are diverse. Here the criticisms made by Fitzhugh
regarding its philosophical basis and the consequences of such modifications are presented and defended.
Thus, the present work aims to demonstrate that “Iree Thinking”, as it has been used, is incomplete
because it does not recognize that phylogenetic relationships are of the causal type previously summarized
in an explanatory sketch (cladogram). In addition, to support such an argument, a discussion on the
definition and objectives of Systematic Biology and “Tree Thinking” is provided. As a result, it is possible to
observe confusion between classifying and systematizing the knowledge by those who follow "Tree
Thinking". In addition, “Tree Thinking” fails to provide causal explanations regarding the origin and
fixation of the characteristics studied. In this way, “Tree Thinking” can be considered an incomplete
practice within Systematic Biology and, therefore, the application of the proposals of Fitzhugh are
recommended.

Key words: Systematic Biology, Cladistics, Fitzhugh, Hennig, Systematic Phylogenetics, Zimmerman.

I3

“Consequentemente ‘ciéncia’ foi corretamente definida como ‘a orientagio sistemdtica do homem em seu

)

ambiente” (Hennig 1966: 3 - tradugdo livre)

“Uma caracteristica de qualquer ciéncia é a ‘tarefa sem fim’ e seu entendimento que o objetivo final
provavelmente nunca serd alcancado.” (Hennig 1966: 28 - traducéo livre)
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Criticas ao “Tree Thinking”

Introducéo

A Biologia Sistemdtica’ é uma drea de pesquisa que,
tradicional e resumidamente, tem como objetivo sistematizar os
seres vivos (e,g:;, Hennig 1966), mas que, em uma era cladista, vem
sendo tida como classificatéria (eg:, Cantino & de Queiroz 2006).
Sua origem ¢ incerta, mas podemos tragd-la com seguranca desde
os trabalhos de Aristételes (e.g:, Ferigolo 2015, 2016).

Para  um resumo mais
detalhado sobre a origem e
desenvolvimento da Biologia
Sistematica Stevens
(1994);

histérico mais relacionado a

ver

para um  viés

Biologia Comparada, ver

Amorim (2002).

Em sua histéria a Biologia Sistemdtica se amparou em
distintas bases filoséficas, tedricas e metodoldgicas, buscando a
forma mais apropriada e natural de organizar os seres vivos. Alguns exemplos de escolas (sensu
Amorim 2002): 1) Escola Lineana, fundada por Carolus Linnaeus (1735), que propunha uma
hierarquizacio dos seres vivos baseadas em uma ideia essencialista (tal proposta foi adaptada ao
que conhecemos hoje como os Cédigos Internacionais de Nomenclatura Zoolégica e Botanica);
2) “Catalogrifica”, uma escola ndo oficial, que buscava apenas catalogar as espécies sem
preocupacdo quanto as suas causas; 3) Escola Fenética, que tem sua origem fundamentada no
trabalho de Michener & Sokal (1957), mas veja Sokal & Sneath (1963), na qual se buscou
organizar os seres vivos com base em fenogramas (diagramas ramificados que ilustram o grau
de similaridade média entre os seres vivos); 4) Sistemdtica Gradista; embora os seguidores mais
atuais concordem que a Sistemdtica Filogenética seja a forma mais apropriada para se
estabelecer relacdes entre os seres Vvivos, 0s

gradistas defendem que a classificacdo nio deveria
se restringir as relacoes filogenéticas e sim incluir
conjuntos de caracteristicas adaptativas, formando

2Mayr (1969) cunhou o termo Cladismo (do
inglés Cladistics, 0 mesmo nome da renomada
revista britdnica) para se referir aqueles que

seguiam as propostas de Hennig (para maior

os grados (ver Darlington 1970; Mayr 1974
Ashlock 1974); e, 5) Sistematica Filogenética ou
Cladistica®, originalmente formalizada por Hennig
(1966), que estabelece um método para a
proposigdo de relacdes filogenéticas valendo-se de
matrizes graficamente similares as utilizadas pelos
feneticistas, todavia, divergindo significativamente
quanto ao conteido das mesmas, visto que os
cladistas buscam preenché-la com dados referentes as relagdes de homologias [sensu Nixon &
Carpenter (2012) ou homologias primdrias sensu De Pinna (1991)] entre os organismos
estudados; outra diferenca significativa é a polarizacdo evolutiva destas caracteristicas (Nixon &
Carpenter 1993) dada na confeccdo dos diagramas, conhecidos como arvores filogenéticas ou
cladogramas, sendo que a classificacdo deve representar, inequivocamente, as relacdes
filogenéticas expressas por tais diagramas. Informagées adicionais sobre as diferentes escolas,
tais quais suas relacées e desenvolvimento como ideias influenciadas pelo crescimento do
conhecimento biolégico e pela coesdo social, podem ser encontrados em Christoffersen (1995).
Podemos considerar que o advento da Sistemdtica Filogenética, proposta por Hennig
(originalmente publicado em aleméo, 1950 e posteriormente traduzido para inglés em 1966, e
espanhol em 1968, representam um marco para a Biologia Sistemdtica, devido as propostas de
padronizagdo e modernizagdo ante as teorias evolutivas de Darwin (1859). Em seu trabalho,
Hennig (1950, 1966, 1968) propéem um conjunto de métodos sustentados por bases filoséficas
da época [eg:, Ziehen (1934), Hartmann 1933; para uma discussdo sobre a base filoséfica de
Hennig, veja Rieppel (2016)] para aplicagdo da Sistemdtica Filogenética e pesquisas relacionadas
(e, estudos populacionais, ontogenéticos) dentro do que reconhecemos como Biologia
Sistemadtica.

Nas tltimas décadas, com o advento da extracdo de dados moleculares dos organismos e
o avanco em métodos analiticos especificos para tais dados (eg., verossimilhanca, andlise
bayesiana, métodos/programas de alinhamento e os inimeros modelos evolutivos) podemos
considerar que o cladismo adentra uma nova “Era” conhecida como genomica ou filogenémica

detalhamento desta histéria veja Williams &

atualizacées / modernizacdes, principalmente

N

quanto a estatfstica das andlises, o termo

Cladismo foi adotado como substituto para a

Sistemdtica  Filogenética, sendo, portanto,

reconhecidas como sinénimos.
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(e, Wiens 2008). Esta nova vertente tem priorizado a utilizagdo de dados moleculares em
detrimento dos morfolégicos, baseando-se em algumas supostas vantagens, como: 1) rapidez e
facilidade na aquisicdo de dados e, 2) possiblidade de uma comparacio mais facil entre grupos
bastante distintos, uma vez que todos os seres vivos possuem moléculas comparaveis (eg:;, DNA,
RNA), possibilitando um melhor entendimento acerca da “4rvore da vida” (e,g:, Simakov et al.
2015). Todavia, esforgos metodolégicos e tedricos sdo corriqueiros na literatura, buscando por
uma visdo concatenada entre o cladismo morfoldgico tradicional e seu expoente genémico (e.g.,
Wiens 2009; Giribet 2015; Lee & Palci 2015). Tais novidades néo se isentaram de criticas, as quais
levaram atualmente a uma discussdo acerca da eficiéncia dos trés métodos analiticos em voga
que sdo a “parcimonia, verossimilhanga e andlise bayesiana” (e.g:, Goloboff 2003; Xu & Pol 2003;
O'Reilly er al. 2016).

Retomando o foco para o dito produto final da Sistemdtica Filogenética, temos os
cladogramas (Hennig 1966). Os cladogramas séo similares em sua retratagio gréfica as drvores
da vida, popularizadas por Darwin (1859) e Haeckel (1866) [veja Dayrat (2003) para um melhor
entendimento da contribuicio de Haeckel], cladogramas ndo possuem como fungido o
estabelecimento de ancestralidade direta entre os organismos estudados (Christoffersen 1995),
mas servem como representacdes graficas para a hierarquizagio resultante de uma inferéncia
filogenética (Hennig 1966). O’'Hara (1997) cunhou a expressio “Tree Thinking” (pensamento
baseado em d4rvores, numa traducdo direta) para representar, de maneira diddtica,
principalmente para estudantes de biologia, a importincia e dependéncia de certas linhas de
pesquisa as drvores filogenéticas ou cladogramas. O “Tree Thinking”, baseado na ancestralidade
em comum entre as espécies e na descendéncia com modificacdes, foi um ponto de mudancga de
paradigma na Biologia Sistemdtica quanto a sua forma de sistematizacdo, sendo esta destinada
ao reconhecimento de grupos naturais ou monofiléticos (Hennig 1966). J4 em se tratando da
base filoséfica aplicada pelo “Tree Thinking”, tem-se a vertente hipotético-dedutivista de Popper
(1968, 1992) como cerne para nortear suas inferéncias e testes (eg:, De Queiroz & Poe 2001;
Farris et al. 2001). Todavia, nota-se que certos autores discordam do método hipotético-dedutivo
e propdem bases distintas como preferiveis (e.g:, Sober 1988; Rieppel 2003).

Como toda linha de pensamento cientifico, o “Tree Thinking” foi alvo de criticas. Dentre
as mais comuns podemos ressaltar as voltadas para questdes priticas como os métodos de
inferéncia filogenética (e.g:, Xu & Pol 2003). Como criticas tedricas ao “Tree Thinking”, temos
aquelas relacionadas a4 forma de se interpretar e descrever as relagdes filogenéticas de um
cladograma (e.g:, Page & Charleston 1998; Baum et al 2005; Omland et al. 2008; Zachos 2016).
Entre as criticas mais severas ao “Iree Thinking” estdo as feitas por Fitzhugh (2005a, 2006a),
enquadrando tanto aspectos prdticos (ie, criticas as técnicas de inferéncias filogenéticas) e
tedricos (Ze, conhecimento prévio e aplicacdo de leis e teorias evolutivas na busca das
explicacoes causais acerca da origem e fixaco dos caracteres) e filoséficos (ie, aplicacdo dos trés
tipos de raciocinio conforme proposto por Peirce (1878) nas etapas de proposicéo e teste das
hipéteses).

O presente trabalho tem como objetivo demonstrar que o “Tree Thinking” é incompleto,
por ndo reconhecer a causalidade natural das relagdes filogenéticas. Para embasar tal
argumentacio, uma discussdo sobre a definicio e objetivos da Biologia Sistemdtica serd
fornecida. Além disso, serd apresentada uma definigido geral do “Iree Thinking”, baseado nas
diferentes facetas observadas na literatura (Ze, as diferentes vertentes cladistas e afins).
Buscando nortear a discussdo, serdo apresentadas e respondidas, de maneira contrastiva entre o
“Tree Thinking” aqui definido e as propostas de Fitzhugh, as seguintes perguntas: 1) Queremos
classificar ou sistematizar os seres vivos?; 2) O que queremos dizer por relacées?; e, 3) Quais tipos
de perguntas sobre relagdes sio utilizados na Biologia Sistemdtica? E quais sdo suas respostas?
Desta forma, serd produzida uma avaliacdo da qualidade atual do “Tree Thinking”, juntamente
com sugestdes e modificagbes para que ao fim seja apresentada uma linha de pensamento que
melhor se enquadre nos objetivos da Biologia Sistemdtica, principalmente no que tange a
aplicacio do termo “relacio filogenética”.
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Biologia Sistemdtica: Definigéo e Objetivos

Do ponto de vista tradicional, a Biologia Sistemdtica pode ser dividida em Sistemadtica
Filogenética e Taxonomia. A primeira buscaria estabelecer relacdes entre espécies distintas
baseadas em teorias como descendéncia com modificacio e ancestralidade em comum (Hennig
1966). A segunda teria como objetivo regulamentar e nomear espécies e seus respectivos grupos
supra-especificos (Bertrand & Harlan 2006; Cantino & de Queiroz 2006). Atualmente, a
Taxonomia é regrada por cédigos internacionais, como, por exemplo, o Cédigo Internacional de
Nomenclatura Zoolégica (CINZ) e o Cédigo Internacional de Nomenclatura Boténica (CINB)
que regulamenta a proposi¢cdo de nomes para espécies, géneros e familias. Em contrapartida, o
Phylocode (Cantino & de Queiroz 2006) surge com o intuito principal de regulamentar a
nomeacio dos clados baseados em propostas filogenéticas. Sendo assim, a Biologia Sistemdtica
teria como objetivos principais entender e propor hipéteses evolutivas para as espécies
(Sistematica Filogenética) e, tendo tais informacoes como base, classifica-las (Taxonomia; eg:, de
Queiroz & Gauthier 1990, 1992, 1994; Sereno 1999, 2005).

Todavia, dois pontos devem ser elencados sobre tais objetivos da Biologia Sistemdtica. O
primeiro ponto se refere a distin¢do entre Sistematica Filogenética e Taxonomia. Tal distincéo
tem como base principal a ideia de que o ato de confecgdo de hipdteses independe dos atos
nomenclaturais/classificatérios (e,g:, Christoffersen 1995). Embora Hennig traga em seu texto
ambos os termos, Sistemdtica e Taxonomia, em sua escrita fica clara a ideia de que os atos
descritivos e explanatérios (ie, formulacdo de hipéteses) sdo insepardveis (“assim, descricdo e
explicacdo nédo dividem as diferentes ciéncias umas das outras, mas em cada ciéncia e em cada
disciplina parcial eles [descricdo e explicagdo] estdo interligados de uma forma insepardvel”
Hennig 1966: 3 — traducéo livre). Tal qual Hennig, Zimmerman (ver Donoghue & Kadereit
1992) também apontava como dependentes os atos nomenclaturais e suas explicacdes, sendo o
primeiro relacionado ao segundo, ie, as hipdteses de ancestralidade em comum e os passos de
“transformacio” dos caracteres (Zimmerman 1931). Desta forma, tal qual apontado por Fitzhugh
(2008a), a sinonimizacio entre Sistemdtica e Taxonomia é desejdvel, no intento de minimizar
confusdes, principalmente no que se refere a ideia de que propor hipéteses e nomed-las sdo
etapas/procedimentos distintos.

O segundo ponto é que a Biologia Sistemdtica é muito mais que propor relacdes
filogenéticas e hierarquiza-las no intuito classificatério. Em seu trabalho, Hennig (1966) defende
a sistemdtica filogenética como padréo hierdrquico universal para os estudos bioldgicos. Todavia
o mesmo reconhece a existéncia de outros padrdes hierdrquicos que se relacionam e dependem
uns dos outros como, por exemplo, as relagdes tocogenéticas e ontogenéticas, que podem ser
hierarquizadas isoladamente por si mesmas, mas estdo relacionadas entre si e subordinadas as
relacdes filogenéticas. Esse complexo hierarquico foi nomeado por Hennig (1966) como relacoes
hologenéticas (originalmente propostas por Zimmerman como espiral hologenética, termo
utilizado para representar as relacdes continuas entre semaforontes e grupos de semaforontes) e
que podem ser estudados isoladamente de maneira sistemdtica. Sendo assim, a Biologia
Sistemdtica é uma 4drea que ndo s6 busca sistematizar as hipéteses filogenéticas, como também
lida com os outros niveis de hipéteses, ie, relagdes hologenéticas (eg:;, ontogenética e
tocogenética). Fitzhugh (2008a, 2012) defende a pluralidade de niveis de hipdteses nas relagdes
hologenéticas, incluindo as hipéteses perceptuais (aquelas que se referem as interpretagdes do
sujeito). No presente trabalho, apresento quais sdo as perguntas contrastivas (de cunho causal),
quais sdo relagdes (respostas as perguntas causais) e quais sdo representagdes (nivel hierdrquico
correspondente) de cada uma delas (Tabela 1).

Hennig (1966) defende como objetivo, ndo s6 da Biologia Sistemdtica, mas de quaisquer
outras ciéncias naturais, a apresentagdo completa e exaustiva de uma explicacdo (causal) sobre
um evento que seja limitado temporalmente. Neste contexto, entende-se por evento nas ciéncias
naturais ndo s6 os processos causais do mesmo, mas também sua entidade fisica e
individualizada correspondente. De forma mais detalhada, Fitzhugh (2008a) atribui a Biologia
Sistemdtica o objetivo de obter entendimento causal sobre as propriedades presentes nos
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organismos em diferentes estidgios de sua histéria de vida ou compartilhada por outros
individuos. Desta forma, podemos resumir o objetivo da Biologia Sistemdtica como o de explicar
causalmente os caracteres observados na forma de hipdteses referentes as relagdes hologenéticas
de Hennig (1966, 1965) e Fitzhugh (2008a), sendo fornecidos nomes tanto para as hipdteses

isoladas (eg:, espécies) quanto para o conjunto de hipéteses (eg., clados), para, por fim,
sistematizd-los de forma hierdrquica.

Tais objetivos sdo condizentes com os trés niveis de explicagdes propostas por Mayr
(1961), que sédo as explicagdes descritivas e as causais (préoximas e tltimas), veja Beatty (1994),
Laland et al (2011) e Fitzhugh (2012) para melhor entendimento da contribuigdo de Mayr as
bases filoséficas da Biologia Sistemdtica. Sio também congruentes com os objetivos propostos
por Hempel (1965) para as ciéncias como um todo. Portanto, o presente trabalho assumird a
definicdo de Biologia Sistemdtica inicialmente trabalhada por Hennig (1966) e atualizada por

Fitzhugh (2008a).

Tabela 1. Sumarizacdo das perguntas causais, respostas e representacgio de cada nivel de hipdtese incluida
nas relagdes hologenéticas (modificado de Fitzhugh 2008a).

Perguntas causais

Respostas (relacées)

Representagio

Por que eu tenho essas percepgoes
sensoriais?

Por que este individuo possui a
caracteristica v (1) no tempo t2 em
contraste com a caracteristica v (0) no
tempo t1?

Por que estes individuos estio nesta
localidade em contraste com alguma
outra?

Por que este individuo, ou individuos,
tem a caracteristica w (1) tal qual seus
progenitores?

Por que o individuo referido a hipétese
de espécie X x possui tanto a
caracteristica a (0) e a (1) em contraste
com os outros individuos referidos a
mesma hipétese de espécie que
apresentam a caracteristica a (0) ou a (1)
separadamente?

Por que estes individuos referidos a
hipétese de espécie X x tem a
caracteristica y (1) em contraste com a
caracteristica y (0) observada nos
individuos cuja outas hipéteses de
espécies sdo aplicadas?

Por que os individuos, referidos as
espécies X a e X b possuem a
caracteristica v (1) em contraste com v
(0)? (aplicdvel a espécies com sexos
diferentes ou  hermafroditas que
precisam de fertilizagdo cruzada).

Por que estes individuos possuem a
caracteristica v (1) em contraste com v

(0)? (aplicdvel a espécies
obrigatoriamente assexuais,
partenogenéticas e organismos
autofertilizagdo).

Hipétese perceptual => um individuo existe.

Hipétese ontogenética => este individuo tem a
caracteristica v (1) no tempo t2 por ser parte de
sua trajetéria ontogenética.

Hipétese tocogenética => Os individuos estdo
nesta localidade devido ao fato de serem
produtos de eventos tocogenéticos passados.

Este individuo, ou individuos, possui a mesma
caracteristica que seus progenitores, w (1), por
ter herdado geneticamente a capacidade de
expressa-lo.

Hipétese intraespecifica/Ciclomorfismo => os
individuos da espécie X x é polimérfica, pois a
caracteristica a (1) se originou como resultado de
relages tocogenéticas passadas, mas nio se
fixou, havendo a expressdo da caracteristica a (0)
em alguns individuos.

Hipétese especifica => Individuos possuem a
caracteristica y (1) pois esta se originou entre
individuos que possufam a caracteristica y (0), e
¥y (1) eventualmente se fixou na populagio
substituindo  y (0), posteriormente esta
populagdo se dividiu em duas ou mais novas
populagoes.

Hipétese supraespecifica => Individuos referidos
as espécies X a e X b possuem a caracteristica v
(1) pois esta se originou entre individuos que

possufam a caracteristica v (0), e v (1)
eventualmente se fixou na populacio
substituindo v (0), posteriormente esta
populagdo se dividiu em duas ou mais novas
populagoes.

Individuos possuem a caracteristica v (1) pois
esta se originou por mecanismos nio

especificados durante a tocogenia, e.g., assexual,
partenogenéticos ou autofertilizante, de um
individuo com a caracteristica v (0).

Descri¢do (“observation
statement”).

Nomes dados as classes
que um semaforonte
pode pertencer, eg,
‘embrido’, ‘larva’, ‘adulto’.

Conjunto de individuos
(eg:, familia, populagéo).

Polimorfismo

Nomes especificos

Nomes supraespecificos
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As diferentes faces do “Tree Thinking”

Desde o advento da Sistemdtica Filogenética até os dias da Cladistica atual, podemos
reconhecer vertentes distintas de estudo que priorizam ou aplicam o “Iree Thinking”. Aqui serdo
apresentadas e discutidas as principais delas. Para termos classificatérios, o presente trabalho
considera como vertentes do “I'ree Thinking” todas aquelas que consideram o cladograma como
produto final da pesquisa, cuja topologia ¢ o principal resultado da andlise e os caracteres sdo as
evidéncias utilizadas para a formulacéo de tais relagdes. Além disso, é importante ressaltar que o
cladograma no “Tree Thinking” tem um contexto hierdrquico que deve ser usado na
classificacdo dos organismos estudados.

As primeiras proposi¢des que embasaram o “Iree Thinking” foram as inicialmente
propostas por Zimmerman (1931) [mas também veja Donoghue & Kadereit (1992)] que
defendem que a melhor forma de agrupar os organismos ¢ a filogenética, pois entre as opgoes
disponiveis, esta possibilita o reconhecimento de grupos naturais resultantes do agrupamento
genealégico dos organismos. Hennig (1965, 1966) nao sé defende as proposicdes de Zimmerman
como as aprimora, fornecendo critérios para designacdo dos grupos classificatérios baseados em
grupos monofiléticos, ressaltando a importdncia da heterobatimia nos eventos de especiagao.

Como ilustrado por Christoffersen (1995), embora intimeras diferencas possam ser
apontadas entre as vertentes atuais do cladismo (e.g:, Farris 2013), todas derivam de uma mesma
proposta inicial (Zimmerman + Hennig). Desta forma, podemos exemplificar alguns pontos de
divergéncia entre elas: 1) forma de proposicido e reconhecimento das homologias (e.g:, De Pinna
1991 contra Nixon & Carpenter 2012); 2) os métodos de andlise destes dados (e.g:, Williams &
Ebach 2008 contra Farris 2013); e, 3) na adogdo previa a andlise de uma base tedrica (eg,
Hennig 1966 contra Brower 2000). H4 de se convir que, mesmo com tais divergéncias, em todas
essas vertentes entende-se que: 1) as relagdes filogenéticas sdo a representacdo das relagdes
genealdgicas das diferentes espécies; 2) o objetivo da Sistemdtica Filogenética é hierarquizar e
classificar os seres vivos por meio do estabelecimento das relacoes filogenéticas sumarizadas no
cladograma e reconhecimento dos grupos monofiléticos; e, 3) para a descoberta de tais relagoes
filogenéticas (producdo do cladograma) sdao utilizados caracteres (de quaisquer fontes) para a
identificagdo de sinapomorfias, que sdo, juntamente com a hetorabatimia, as evidéncias
necessdrias para o reconhecimento de grupos monofiléticos.

Séo incluidos no Cladismo outros tipos de andlise para a producido de drvores, como o
likelihood (verossimilhanca; e.g:, Felsenstein 1981, 2004; Swofford er al. 1996; Haber 2011) e a
andlise bayesiana (e.g:, Huelsenbeck et al 2001; Huelsenbeck & Ronquist 2001; Archibald et al.
2003). Estes métodos também poderiam ser enquadrados no “Tree Thinking” aqui proposto,
embora existam diferengas sensiveis na metodologia de andlise (e.g:, o fato de serem afirmagoes
de verdade baseadas em modelo a posteriori sobre divergéncia filogenética), por buscarem como
resultado final a producio de um dendograma que
represente as relagdes filogenéticas entre as
espécies estudadas®. Todavia, no presente trabalho,
ndo serd apresentada mais nenhuma discussio
sobre a verossimilhanca e a andlise bayesiana, visto
que original e historicamente estes ndo foram
produzidos no intuito de gerar hipéteses e sim para
atestar a plausibilidade revisada de hipdteses ja
estabelecidas (para maior detalhamento sobre tal
discussdo ver Fitzhugh 2006a, 2012, 2014). Desta
forma, pode-se considerar o  Likelihood
(verossimilhanca) e a bayesiana, no Cladismo,
como  adaptagoes met0d016gicas equivocadas resultantes de inferéncias Bayesianas.
oriundas de outras dreas. L ______.

Todavia, existe uma vertente da Sistemdtica Filogenética que se desvencilhou do “Tree

SNote que na presente frase, propositalmente,
nio ¢é aplicado o termo cladograma aos
dendogramas  produzidos, embora  assim
referidas em grande parte dos trabalhos. Esta
precaucio se deve ao fato de que o dendograma
resultante de tais andlises nao é baseado em
sinapomorfias, apresentando, portanto, mais
similaridades com fenogramas do que com
cladogramas. Brower (2016) apresenta uma
breve discussdo sobre as formas mais
apropriadas de se referir aos dendogramas
produzidos pelo Cladismo, sendo proposto o
termo Credograma para os dendogramas

Thinking” e, portanto, ndo se enquadra nas caracteristicas delimitadoras aqui propostas. Esta
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outra vertente foi proposta e defendida por Fitzhugh (2005a, 2006a) e tem em sua base Hennig
(1966), principalmente em relacéo a sua sistematizagio e as suas relagdes hologenéticas, mas as
atualiza ante o pragmatismo norte-americano de Charles Sanders Peirce (eg:;, 1878). Nesta
dltima vertente destaca-se que tanto a Biologia Sistemdtica, como um todo, quanto a Sistemdtica
Filogenética se enquadram no padrio das inferéncias abdutivas (e.g:, Fitzhugh 2005a, 2006a; veja
Tabela 2 para melhor entendimento acerca dos tipos de inferéncias), e baseando-se nesta
mudanga de paradigmas Fitzhugh (2005b, 2006b, 2006¢, 2008a, 2008b, 2009, 2012, 2016a, 2016b,
2016¢, 2016d) demonstra os impactos de sua proposta em todos os niveis relacionados a forma
com que o Cladismo vem sendo feito.

Portanto, no intuito de destacar as diferencas que serdo debatidas e tornar mais diddtica
as discussdes, o termo “Tree Thinking”, como definido no inicio desta sessdo, abrangerd, de uma
forma bastante simplificada, vertentes consideradas concorrentes e que partilham de bases,
principios e métodos distintos. No entanto, mesmo ante essas diferencas, elas podem ser
enquadradas dentro do “Iree Thinking”, por compartilharem o mesmo objetivo e algumas
outras caracteristicas discutidas previamente e resumidas na Tabela 3. Além disso, as vertentes
agrupadas sob a alcunha do “Tree Thinking” divergem de maneira similar as da vertente da
Sistematica Filogenética proposta e defendida por Fitzhugh (2005a, 2006a).

Tabela 2. Sumdrio das caracteristicas e diferencas acerca dos trés tipos principais de inferéncias, baseado no
trabalho de Fitzhugh (2005a, 2006a).

Dedugéo Inducdo Abdugio
Aplicacdo de regras gerais a casos As premissas pertencem a uma Contexto onde hipéteses sdo
particulares. No entanto, a inferéncia mesma classe, o que permite uma formuladas e

dedutiva é incapaz de gerar uma
conclusio que contenha mais
informagdes do que as ja contidas
nas premissas. Utilizada para
fornecimento de evidéncias de teste
de uma hipétese/teoria.

conclusio expansiva acerca de objetos
nido observados ou eventos futuros
relacionados a classe cujas premissas
pertencam. Devido a capacidade
ampliativa ¢ uma  inferéncia
associada com o teste de hipéteses.

posteriormente testadas no

contexto da justificacdo,
sendo, portanto, a
ferramenta fundamental

para iniciar o processo de
pesquisa cientifica.

Tabela 3. Classificagdo das vertentes de Sistemdtica Filogenética/Cladismo quanto a sua compatibilidade o

“Tree Thinking” aqui definido.

“Tree Thinking”

Sistemdtica Filogenética (Fitzhugh)

Objetivos

Teoria base

Caracteres

Produto Final

Exemplos de Autores

Estabelecer as relagoes filogenéticas entre
os organismos estudados.

Nenhuma ou Ancestralidade em comum
e Descendéncia com modificagio.

Base para producdo de cladogramas
sendo considerados como causa das
relacoes filogenéticas encontradas.

Cladograma que servird de base para
classificagdo dos organismos estudados.

Zimmerman (1931, 1943, 1953); Hennig
(1965, 1966); Platnick (1979); Farris
(1983); Patterson (1994); Swofford et al
(1996); Brower (2000); Kitching et al
(1998); Assis (2009).

Explicacdo causal das similaridades
compartilhadas entre os individuos
de diferentes espécies.
Ancestralidade em
Descendéncia com modificacéo.

Elementos a serem explicados
causalmente pelas hipéteses de
relacdes filogenéticas que melhor
expliquem o conjunto estudado.

comum e

Explicagdo sobre origem e fixagdo

dos caracteres estudados,
inicialmente explicadas pelas
relacoes filogenéticas em um

esquete explanatdrio (cladograma).

Fitzhugh (2005a, 2006a).
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Queremos classificar ou sistematizar os seres vivos?

Antes de responder tal pergunta devemos definir o que entendemos por classificar e
sistematizar. O presente trabalho se baseia nas seguintes definigdes propostas por O’Hara (1993),
Malner & Bunge (1997) e Bunge (1998), aplicadas por Fitzhugh (2008a):

Classificagdo: agrupar objetos com base em uma ou mais caracteristicas especificas.

Sistematiza¢fo: organizacio de observagdes em um sistema de conceitos, na forma de hipéteses,
de acordo com uma ou mais teorias.

Complementarmente, Griffths (1974) defende a sistemdtica como o ordenamento de
coisas de acordo com as relagdes dos elementos/sistemas, ou seja, o ordenamento é baseado nas
relacdes inferidas (eg:, hipdteses) derivadas de principios estabelecidos (eg:, teorias). Classificar
¢ a atividade 16gica de ordenar conceitos dentro de classes, sendo classes equivalentes as relagoes
dos elementos/sistemas ordenadas sistematicamente (e.g., hipéteses).

A Sistemadtica Filogenética sensu Hening (1966) considera que as relacdes filogenéticas
devem ser representadas na forma de sistemas hierdrquicos, portanto, por atos de sistematizacéo.
Por sistematizagdo Hening (1966) entende ndo uma simples descri¢io das coisas, fendmenos ou
processos e sim o ordenamento delas, levando também em consideracdo as explicacdes das
mesmas. Todavia, essa ideia de sistematizacdo se perdeu na prépria aplicacdo da Sistemdtica
Filogenética por Hening (1966), que culminou no simples ato de producio de cladogramas e na
designagdo de nomes para os grupos monofiléticos, adquirindo, portanto, um viés puramente
classificatério (“Tree Thinking”). Sendo assim, Hening (1966) conseguiu reconhecer a
importancia do viés da sistematizagdo na ciéncia e principalmente na Biologia, mas falhou em
sua aplicacio, como as demais vertentes derivadas dele, que estdo contidas no “I'ree Thinking”.

Alguns defensores do “Tree Thinking” propdem que o cladismo, em geral, independe de
teorias, principalmente das evolutivas [Ze, Brower (2000) para “aplicacdo” do cladismo sem bases
tedricas), justificando tal pensamento por interpretacdes equivocadas das propostas de Popper,
como, por exemplo, nos processos de falseamento (ver Fitzhugh 2016a). Esse ponto de vista
cladistico é condizente com propostas de cunho classificatério apenas e, portanto, inicialmente
vélido como instrumento classificatério. Além disso, o “Iree Thinking” se assemelha bastante
com as ideias expostas no CINZ, CINB e no Phylocode, cédigos estes que tém como proposta
serem classificatérios. No entanto, o cladismo, como uma derivacéo da Sistemdtica Filogenética
deveria, pelo menos a priori, como parte da Biologia Sistemadtica, e por derivar das propostas
tedricas de Hennig (1966), ter em sua esséncia um viés de sistematizacdo buscando assim
explicacdes causais para os objetos de estudo e | omm o e

. P . omo originalmente reforcado por Hennig
organizando-os de acordo com as principais teorias (1966: 3 - tradugao livre): “Coisas, fenomenos e
aplicadas a Biologia Sistemdtica (ie, descendéncia | processos sio aqui designados como ‘sistematicos’
com modificacdo e ancestralidade em comum). e ndo devem ser entendidos como uma simples

Ressalto que o ponto de vista do “Tree descricdo de um fenémeno isolfido, maf como um
Thinking”, em que inferéncias ﬁlogenéticas elemento de uma ordem de. coisas, fendomenos ou

processos de acordo com leis. Consequentemente,
podem ser realizadas de forma independente de | ciencia’ foi corretamente definida como ‘a
quaisquer teorias, ¢é necessariamente uma 1 orientagio sistemdtica do homem em seu
conclusido equivocada, que deve ser evitada (veja
Fitzhugh 2008a, 2010). Primariamente, um dos

ambiente.”
SZimmerman (1931, 1937, 1943, 1953) j4 trazia em
PI'inCiPaiS objetivos do trabalho de Hennig (1966) forneceu o aporte teérico e metodolégico que foi
foi justamente formalizar um conjunto de prédticas : base para a proposta de Hennig (1966), veja
Donoghue & Kadereit (1992) para maiores
Complementarmente,  havia-se também a - - ___________________________.
demanda por regularizar e formalizar o conjunto tedrico aplicado por tal drea para que a mesma
pudesse ser equiparada as demais ciéncias e pudesse desbancar as propostas concorrentes que,

seus trabalhos essa demanda sistemdtica e
e métodos para estudos na Biologia Sistemdtica.
detalhes.
em geral, eram incompletas e mal fundamentadas™®. Além disso, em termos metodolégicos, os
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defensores do “Tree Thinking” (ver Swofford er al 1996; Page & Holmes 1998; Brower 2000; de
Queiroz & Poe 2001; Farris 2008 e referéncias ali citadas) alegam que é apenas necessiria a
parcimonia [sic.] para a confeccdo dos cladogramas (veja Fitzhugh 2006a, 2012, para melhor
compreensdo do mau uso da parciménia). Todavia o principio teérico mais aplicado para o
enraizamento e polarizacio das caracteristicas é o do grupo externo. Este principio
necessariamente invoca as teorias de ancestralidade em comum e descendéncia com
modificagdo para organizacio das explicacbes sobre as similaridades observadas (veja Fitzhugh
2006b). E importante ressaltar que o principio do grupo externo também é usado para a
polarizacéo a posteriori dos caracteres nas drvores recuperadas (Nixon & Carpenter 1993). Sendo
assim, o grupo externo possui duas funcées diferentes, porém complementares, na Sistemdtica
Filogenética: 1) assume uma funcio de contraste nas “why-questions” (Fitzhugh 2006b); 2) atua
na polarizacio a posteriori dos caracteres nas arvores recuperadas (Nixon & Carpenter 1993).

Como explicitado na teoria de Hennig (1966), e aprimorado por Fitzhugh (2008a), néo s6
a Biologia Sistemadtica, mas também os métodos de Sistemadtica Filogenética buscam propor e
aplicar nomes as hipéteses explanatdrias fornecidas a um conjunto de semaforontes (seja este
um conjunto pertencente a qualquer uma das classes hologenéticas de Hennig, mas também
veja Fitzhugh (2008a, 2009), e.g:, ontogenética, especifica, filogenética) inferidas a partir de um
conjunto identificado de teorias (e.g;, teorias de ancestralidade em comum e descendéncia com
modificagdo). Portanto, o ato nomenclatural na Biologia Sistemdtica ndo consiste apenas em
classificar, segregando e identificando individuos, e sim também em sistematizar suas hipéteses,
provendo nomes que facilitem a comunicacio e sumarizem o contetido de tais hipéteses
(Fitzhugh 2008a).

Desta forma, a pritica do “Tree Thinking” de atribuir nomes aos conjuntos de
semaforontes (e,g:, Homo sapiens, Hominidae) identificados por meio de suas autapomorfias, ie,
de sua diagnose, ndo satisfaz os pré-requisitos de sistematizagdo imbuidos na Biologia
Sistematica. Portanto, o “I'ree Thinking” é uma pratica apenas classificatéria, que nao tem por
objetivo e nem a funcio de fornecer e organizar o entendimento causal das percepgdes
estudadas como requerido nas praticas da Biologia Sistemadtica.

O que queremos dizer por relagdes?

7

Estabelecido que o objetivo da Biologia Sistemdtica é sistematizar o conhecimento
biolégico e nio apenas classificd-lo, devemos agora entender o significado do termo ‘relagdes’ na
Biologia Sistemdtica.

Como proposto por Coffey (1938), o conceito objetivo de relacdo estabelece uma
unidade conceitual entre um par de coisas no dominio de alguma outra categoria. Para o
estabelecimento de uma relacdo real é necessdria a presenca de dois ou mais sujeitos, uma
fundagdo e um termo individual distinto dos sujeitos. O termo é responsdvel por fornecer a
unidade conceitual (relacdo) entre os sujeitos por meio do fundamento (e,g, causa, similaridade).
Coffey (1938) ainda pontua a existéncia de dois tipos de relacées: as de similaridade (relacées de
mesma denominacio) e as de diferenca (relacdes de diferentes denominagdes). As relagdes de
similaridade sdo estabelecidas quando sujeitos diferentes sdo atribuidas a uma mesma categoria
(Le., espécimes da mesma espécie) por compartilharem alguma propriedade em comum (ie,
deteccio de -caracteristicas diagnésticas). As relacdoes de diferenca ou causalidade sdo
estabelecidas entre sujeitos de categorias diferentes (ie., espécimes de espécies diferentes) por
meio do estabelecimento de relacdes de causa-efeito (ie, a hipdtese de que o género A é a causa
dos efeitos apresentados pelas espécies A ae A b).

Para Zimmerman (Donoghue & Kadereit 1992), relagbes filogenéticas sdo proposigoes
comparativas em que o grau de relacionamento entre duas espécies distintas é maior quando
estas compartilham um ancestral mais recente em comum do que com uma terceira espécie. Por
meio do estabelecimento de tais relagbes e das diferencas nos graus de relacionamento,
Zimmerman (Donoghue & Kadereit 1992) estabelece seu critério de hierarquizacio, que embora
assumidamente arbitrdrio quanto ao grau de inclusio de espécies em cada grupo, deve ser
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baseado no compartilhamento de um ancestral em comum mais recente entre as espécies ali
incluidas. Este critério de hierarquizaciao foi o mesmo adotado por Hennig (1965, 1966), que o
aprimorou por meio do conceito de grupos monofiléticos. Além disso, relacoes filogenéticas
para Hennig (1966) sdo, além da defini¢do ji dada por Zimmerman, o reconhecimento de
relacdes genealdgicas via conexdes tocogenéticas entre os organismos (teoria da ancestralidade
em comum).

Embora possamos reconhecer critérios de causalidade embutidos na definicdo de
relagbes usadas por Zimmerman e Hennig, provenientes da ancestralidade em comum
(genealogia), podemos considerar tais relagdes, seguindo as definigées de Coffey (1938), como
relacdes de similaridade. Apesar da genealogia poder possuir um viés causal ela € aplicada como
um critério puramente relacional (A € mais préximo de B do que de C pelo fato do ancestral AB
ser mais préximo de A e B do que do ancestral de ABC) sendo utilizada como um detector de
graus de similaridade.

No “Tree Thinking”, o termo relag6es tem seu uso proposto como correspondéncia de
similaridade onde espécies sdo mais proximamente vinculadas umas as outras por meio de seu
posicionamento topolégico, implicando o compartilhamento de um ancestral comum (eg;,
Cantino & de Queiroz 2006; clado X inclui todas as espécies mais proximamente relacionadas as
espécies A e B do que a espécie C). O Phylocode (Cantino & de Queiroz 2006) pode ser
considerado, pelos cladistas, o auge de tal tipo de uso do termo relagées em Biologia Sistemdtica.

Em contrapartida, Fitzhugh reconhece que ambos os tipos de relagdes sdo importantes
para a Biologia Sistemdtica. Ele propoe que as relagdes de similaridade sdo utilizadas no
estabelecimento de caracteres compartilhados, enquanto que as relagées de diferenca
estabelecem relagdes de causa-efeito (e.g;, hipdteses de espécies, hipéteses filogenéticas). Desta
forma, embora os defensores do “Tree Thinking” apliquem o termo relagdes no contexto das
similaridades, ele deveria também possuir a conotacio de relacées de diferenga, que implica em
uma relagdo de causa-efeito (ie, a espécie A se relaciona com a espécie B e compdem o clado G,
por compartilharem um ancestral comum mais recente que explica a origem e fixacdo dos
caracteres compartilhados entre estas espécies). |-----------------ooooooooooooooo-o 1
Vale ressaltar que as relacoes de similaridade sio i 'Fara via de esclarecimentos, o presente trabalho
. c segue a proposta de Fitzhugh (2006a,b) que é
importantes  tanto para a proposicio de considera, portanto, homdéloga como um nivel de
homélogOSG (sensu Owen 1847; ver Fichugh hipétese distinta da homologia (conclusio similar
2006b) quanto para o reconhecimento de novos | foi proposta por Williams & Ebach (2012). Desta
espécimes para espécies j& conhecidas (ie, 1 formaas hipéteses de homélogos se referem as

- ~ . . similaridades estabelecidas entre caracteristicas
espécimes estes que nao tenham sido utilizados ;| 4. organismos  distintos. As hipbteses de
como tipos na proposicdo da hipétese de espécie). homologia (sensu Owen 1847) devem ser
J4 as relagdes de causa-efeito sdo importantes para abandonadas e substituidas pelas hipdteses de
o fornecimento das explicacdes iniciais quanto & 1 homogenia e homoplasia (sensu Lankester 1870).

. N . ., Sendo que as hipdteses de homogenia e
origem e fixacio das similaridades, como hipéteses homoplasia sio as explicacdes causais quanto a
de homodlogos, compartilhadas entre os individuos origem e fixagdo das hip6teses de homélogos.
de diferentes espécies (Fitzhugh 2005, 2006a). Rt e

Baseado nos objetivos da Biologia Sistemdtica discutidos anteriormente, pode-se
observar que o uso de relagdes no “Tree Thinking” ¢é insatisfatério e no minimo incompleto, por
se restringirem a utilizacio apenas das relacdes de similaridades, ignorando o efeito causal que
as relagdes filogenéticas possuem. Todavia, a vertente atualizada por Fitzhugh (2005, 2006a) traz
consigo o aporte sistemadtico requerido, utilizando os dois tipos de relacdes aqui discutidas, com
énfase especial para as relagdes de causa-efeito (diferenca) inicialmente estabelecidas pelas
relacdes de ancestralidade em comum e descendéncia com modificacéo.

Quais tipos de perguntas sobre relagdes sdo utilizados na Biologia Sistemética? E quais sdo suas
respostas?

Zimmerman (1937) [veja Donoghue & Kadereit (1992)] argumenta que o entendimento
da histéria de vida dos organismos sé é possivel respondendo as seguintes perguntas: 1) Quais
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sao os efeitos resultantes da evolugdor; 2) Qual foi o curso histérico da filogenia?; e, 3) Quais sdo
os fatores causais responsdveis pela filogenia? Como resposta a primeira pergunta ele propde as
descricoes referentes aos organismos estudados; portanto, propde caracteres e estabelece os
homoélogos. Para a segunda pergunta, ele considera dois objetivos, um ‘préximo’ (“taxon
phyletics”) e um ‘distante’ (“character phyletics”). O primeiro se refere a construcio de
topologias, ou seja, a proposicio de ancestrais comuns para os organismos estudados; o segundo
objetivo refere-se a evolugéo, Le, a origem e fixacdo dos caracteres. Este segundo objetivo é
considerado por Zimmerman (1937) como sendo a base para todo o curso histérico da filogenia.
Os fatores causais da evolugio (terceira pergunta) sio as proposicées propriamente ditas para as
hipéteses filogenéticas, que complementam os efeitos da evolucio (segunda pergunta).

Hennig (1966) absorve tais questionamentos e métodos de resposta em suas discussdes
tedricas, embora nao os aplique de forma completa. Desta forma, no “Tree Thinking”, apenas
perguntas referentes ao curso histdrico da filogenia foram trabalhadas (eg:, Felsenstein 2004).
Podemos, portanto, nos restringir a duas questées: 1) qual a histéria evolutiva desse clado?; e, 2)
como foi a evolucdo da caracteristica X? Em geral, as respostas para a primeira pergunta sao
restritas a descricdo da topologia recuperada (eg:, Brochu 2013). No que se refere a segunda
pergunta (apesar de ser um tanto quanto mais rara em trabalhos cladisticos), sua resposta
versard sobre o mapeamento de caracteristicas na topologia encontrada, estando esta feigdo
presente ou ndo na lista de caracteres (eg;, Joshi & Edgecombe 2017), sem apresentar os
contextos de origem e fixacdo de tal caracteristica [veja Fitzhugh (2014) para criticas ao
mapeamento de caracteres].

Fitzhugh (2005a, 2006a, 2008a), ao reconhecer a Biologia Sistemdtica como
essencialmente abdutiva, atribui importancia as “why-questions” na estruturacdo do raciocinio.
Neste contexto, as “why-questions” possuem uma estrutura contrastiva em que individuos que
apresentam caracteristicas A’ sdo contrastados com individuos que apresentam a caracteristica B,
sendo A e B homélogos (Fizthugh 2006a,b, 2016a,b). Este tipo de questionamento deve ser
realizado para cada coluna (cardter) da sua matriz de dados (Fitzhugh 2006) resultando em uma

série de perguntas que podem ser equiparadas
com as perguntas dois e trés de Zimmerman. Suas
respostas serdo referentes a origem e fixacdo dos
caracteres envolvidos e também as hipdteses de
“splits” populacionais, sendo ambas apenas
inicialmente explicadas pelo cladograma (esquete
explanatério; Fitzhugh 2006a, 2012). Outro ponto
de nesta vertente ¢é o
reconhecimento de outros tipos de perguntas, que
nio se restringem apenas ao nivel filogenético,
mas se aplicam a todos os niveis hologenéticos
propostos por Henning (ver Fitzhugh 2008).

extremo valor

“No cladismo a distin¢io entre caractere e estado
de cardter é tido como algo fundamental (eg,
Sereno 2007). No entanto, no presente trabalho
caractere serd utilizado como definido por
Fitzhugh (2006b: 263 - tradugdo livre), “uma
proposi¢do de sujeito-predicado que se refere
especificamente ao estado de ser de um objeto”,
portanto, sem a distingdo entre caractere e estado
de cardter. Esta defini¢do proposta por Fitzhugh,
em que caractere é a fusdo do caractere mais um
dos estados de cardter cladisticos, ndo deve ser
confundida com “character statement” proposto
por Sereno: o caractere mais todos seus estados de
cardter.

Portanto, diante dos objetivos da Biologia Sistemdtica, a proposta de Fitzhugh abarca as
proposigdes originais e as complementa, aproximando seus métodos e resultados ao que ¢é
buscado. Jd4 o “Tree Thinking” apresenta uma limitagdo muito grande quanto aos objetivos
cumpridos por seus métodos, sendo em geral restrita apenas a proposi¢ido de ancestrais em
comum, ou seja, somente lida com respostas relacionadas a pergunta dois, com enfoque na

topologia geral, desconsiderando a origem e fixacdo dos caracteres.

Conclusées

Baseado na discussdo aqui apresentada, conclui-se que o “Tree Thinking” apresenta
fortes incoeréncias quanto aos objetivos da Biologia Sistemdtica, tornando tal método e
pensamento no minimo incompletos diante dos pré-requisitos cientificos. Ainda, os pensamentos
oriundos da Sistemdtica Filogenética propostos por Zimmerman e Hennig ndo deveriam ser
abandonados, muito menos menosprezados. Considerando os objetivos da Biologia Sistematica,
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tais proposi¢ées sdo as que mais se aproximam em cumpri-los. Ndo menos importante, o
reconhecimento da Biologia Sistemdtica como uma ciéncia histérica abdutiva em sua esséncia
niao s6 favorece as proposicoes originais, como as aprimoram para melhor cumprir seus
objetivos como ciéncia.

Neste contexto, uma udltima pergunta pode ser feita: buscamos relagdes entre as espécies
ou explicacdes para os caracteres? Dentro dos parametros aqui apresentados como objetivos da
Biologia Sistemdtica, a resposta é buscar a explicacio para os caracteres (que compdem as “why-
questions” do trabalho). As relacoes entre as espécies se tornam um subproduto das inferéncias
filogenéticas, servindo como base inicial para a proposicio das explicagdes causais na forma de
hipéteses sobre a origem e fixagdo dos caracteres. Desta forma, o “Tree Thinking” pode ser
considerado incompleto em compara¢io com as proposi¢oes de Fitzhugh. Este autor se preocupa
com as relacdes entre as espécies, sendo os caracteres apenas dados a serem computados para
revelar o grau de relacionamento entre os organismos estudados. No intuito de sumarizar a
incompletude do “TIree Thinking” a Tabela 4 contrasta, resumidamente, os objetivos da Biologia
Sistematica, como ele é aplicado no “Tree Thinking” em Fitzhugh.

Portanto, tal qual Hennig (1965) considerou a Sistemdtica Filogenética um
aprimoramento em consequéncia aos conhecimentos da era morfolégica de sistematizacdo, o
presente trabalho considera as proposigdes de Fitzhugh como um aprimoramento tedrico e
metodolégico das vertentes do “Tree Thinking” (Sistemdtica Filogenética/Cladistica).

Tabela 4. Contraste metodoldgico das bases do “Tree Thinking” e das proposi¢des de Fitzhugh para atingir
os objetivos da Biologia Sistematica.

Biologia Sistematica “Tree Thinking” Sistemdtica Filogenética (Fitzhugh)
Relacoes de similaridade Super valorizado Incluso
Relagdes de diferenca (Causalidade) Raro Incluso
Hierarquizagéo via Classificacdo Sistematizacdo
Reconhecimento de diferentes niveis de hipétese Raro Incluso
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