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Üks viis sõnastada evolutsioonilise ökoloogia põhiküsimust on järgmine: mõista, miks nii- ja teistsuguses keskkonnas on evolutsioneerunud nii- ja naasugused fenotüübid. Veidi üldistades võib miski tunnuse evolutsiooni keskkonnana vaadata ka eluka teisi tunnuseid, ehk siis kuidas on organismi muud tunnused mõjutanud parasjagu huvi pakkuva tunnuse evolutsiooni. Sedatüüpi küsimustele vastamise esimene etapp peaks paratamatult olema meid huvitava seose kirjeldamine, ehk siis selgitamine, millised tunnuste väärtused on seotud  miskis keskkonnas elamisega, ehk siis milline on tunnuste A ja B väärtuste vaheline seos eri liikide tasemel. Ehk kas siis liigiomane karvkatte pikkus korreleerub laiuskraadiga, kus need karvaste loomade liigid siis elavad, või kas korreleerub tiibade kuju rändelise eluviisiga lindudel või kas korreleerub tiiva pikkus saba pikkusega. Sellise korrelatsiooni olemasolu võib olla fakt, mis vajab evolutsioonilist seletust või teisalt võib sellise seose leidumine olla tõestuseks miskile muul andmestikul põhinenud hüpoteesile. Siin loengus on siis juttu liikidevahelisest, mitte liigisisesest muutlikkusest, väljend “võrdlev meetod” käibki siin kontekstis just liikidevaheliste võrdluste kohta – igalt liigilt fikseerime huvitava tunnuse liigiomase väärtuse mitme tunnuse kohta, ja uurime, kuidas need eri tunnuste väärtused omavahel seotud on. 


Et mis siis ikka, määrame/ mõõdame miskil hulgal liikidel meid huvitavate tunnuste väärtused ja asume statistiliselt analüüsima. No näiteks uurime seost nina pikkuse ja soos elamise vahel saarel X, võime saada järgmise tabeli.
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Teeme tavalise hii-ruut testi ja saame järgmise tulemuse: df=1, hii-ruut=99,1; p<0,001. (Statistikat mitte õppinuile: statistiline test annab siin vastuse küsimusele, kui tõenäone on saada nii tugev seos puhujuhuslikult, st olukorras, kus tegelikku seost pole; p<0,001 tähendab, et see tõenäosus on alla protsendi kümnendiku. Testi tulemusest järeldada, et ju siis nende kahe asja vahel seos tegelikult ka on, sest juhuslikult sellise tabeli saamine oleks ju nii vähe tõenäone - kui nii, siis öeldakse, et seos on statistiliselt oluline, significant). Et siis nagu oleks tõestatud seos nina pikkuse ja biotoobieelistuse vahel? Tegelt ikka ei ole küll, kohe seletame, miks siis mitte.


Enne vaatame, kuidas võiks samatüüpi olukorda uurida kahe pideva tunnuse puhul, olgu nendeks tunnusteks näiteks kehakaal ja eluiga. Küsime siis seda, et kas isendi eluiga on seotud kehakaaluga. Jällegi, mõõdame nende kahe tunnuse väärtused hulgal liikidel ja rakendame kasvõi tavalist regressiooni seose statistilise olulisuse kindlakstegemiseks. Jällegi, võime saada statistiliselt vägagi olulise seose, aga paraku, sellest pole meil veel suurt midagi järeldada.


Miks siis nii?  Seletame asja absurdse näite varal. Nii mängime, et meile teada olevate liikide hulgas on 10 hiirt ja 10 kärbest. Ja huvitagu meid nüüd küsimus, kas tiibade arv on seotud jalgade arvuga. Teeme samasuguse 2x2 tabeli nagu eespool nina pikkuse kohta

	
	tiibu 0
	tiibu 2

	jalgu 4
	10
	 0

	jalgu 6
	0
	10


Ja jällegi, hii-ruut annab tunnistust parasjagu olulisest seosest. Ometigi, saame intuitiivselt ju aru, et antud näites pole tiibade arvu ja jalgade arvu vahel kindlasti mitte miskit põhjuslikku seost. 


Milles siis küsimus? Üritame oma intuitsiooni asjalikult formuleerida. Asi selles, et meil pole mitte kakskümmend sõltumatut vaatlust, vaid kaks. Seda sellepärast, et kõik hiireliigid kokku pakuvad vaid ühe tõendi jalgade ja tiibade arvu seose kohta  - kõigi vaatlusealuste hiirte esivanemal evolutsioneerus ükskord ammu neli jalga ja tiivad jäid evolutsioneerumata, vaadeldavad hiireliigid pärisid mõlema tunnuse väärtused oma kaugelt eellaselt. Sõltumata sellest, kas jalgade ja tiibade arvu vahel oli nende tunnuste tekkehetkel seos või mitte  - edasine evolutsioon ja liikide divergeerumine ei lisa miskit uut informatsiooni uuritavate tunnuste võimaliku seose kohta. Sama lugu siis ka kärbestega.


Esitatud triviaalnäide aitab ehk mõista, miks ei saa eespool esitatud nina pikkuse evolutsiooni analüüsil saadud p-väärtust võtta tõsiselt. Seda siis sellepärast, et paljud loomad, nii pikaninalised kui ka soos elavad on omavahel suguluses, nad on pärinud mõlema tunnuse väärtused oma ühiselt esivanemalt ja seega pakub iga selline suguluses olev rühm vaid ühe tõendi nende tunnuste korrelatsiooni kohta ja mitte niipalju tõendeid kuipalju seal saarel neid liike parasjagu on.


Sama käib ka pidevate tunnuste vahelise regressiooni kohta (vaata näidet slaididel) - regressioonanalüüs eeldab, et iga punkt on sõltumatu vaatlus. Nii see kindlasti pole, kui ühte liiki käsitletakse ühe vaatlusena. Liigid (või mistahes muud taksonoomilised ühikud) pole sõltumatud vaatlused miskite tunnuste väärtuste või nende seoste kohta. Seda siis sellepärast, et neid seob suurem või väiksem sugulus, nad on hierarhilise evolutsioonipuu osad. Miski tunnuse sarnased väärtused sugulasliikidel ei pruugi olla sõltumatult evolutsioneerunud, nad võivad olla päritud ühiselt esivanemalt.


Seega ei kõlba tavalised statistikameetodid võrdleva analüüsi jaoks - nad hindavad üle seose olemasolu uurimiseks kasutada olevate andmete hulka. Ehk statistika terminoloogiat kasutades - liiki sõltumatu vaatlusena käsitlev analüüs hindab vabadusastmeid üle (tavaliselt üsna katastroofilisel määral) ehk siis tegemist on pseudoreplitseeritusega (tuleta meelde Katseandmete analüüsi kursust, vt sealt „korduvmõõtmistega ANOVA“). Ehk siis me saame sel viisil asju analüüsides  formaalse tõestuse meid huvitava seose kohta “liiga lihtsalt” ja sellisel tulemusel ei pruugi olla suurt väärtust. Kui me tahame testida hüpoteesi, et ühe tunnuse evolutsioon on sõltuv teise tunnuse väärtustest, on meil vaja evolutsiooniliselt (fülogeneetiliselt) sõltumatuid tõendeid vastava seose kohta. Edaspidi siis sellest, kuidas neid otsida ja leida, aga enne sissejuhatus kladistikasse.

Fülogeneetiline süstemaatika 
seab endale ülesandeks süstematiseerida organisme vastavalt nende evolutsioonilisele päritolule ehk fülogeneesile. Saagu märgitud, et igasugune süstemaatika ei pruugi olla fülogeneetiline, ajalooliselt on ta pigem olnud intuitiivne (ja seega pigem kunst kui teadus). Fülogeneetiline pole ka feneetika - meetodite kogum taksonite klassifitseerimiseks nende sarnasuse alusel. Feneetikas püütakse taksonite sarnasust matemaatiliselt väljendada. Tänapäeval on seoses molekulaarbioloogia ja infotehnoloogia arenguga järsult suurenenud võimalused fülogeneesi rekonstruktsiooniks, millega seoses on fülogeneetiline süstemaatika muutumas ainuvalitsevaks.


Fülogeneetiline süstemaatika jagab küll oleseid endiselt (seniks-kuniks?) traditsioonilise süstemaatika kategooriatesse (klass, selts jne), kuid sätestab nõude, et iga takson peab olema monofüleetiline, st sisaldama eellasliigi ja kõik temast evolutsioneerunud järglasliigid. Takson ei tohi seega olla polüfüleetiline ega ka mitte parafüleetiline (pilt 6-1). Seega peab fülogeneetilise süstemaatika tarbeks fülogeneesipuu teada olema.


Va fülogeneesipuu rekonstruktsiooni nimetatakse antud kontekstis kladogrammiks ja kladogrammi koostamist käsitlevat teadust või meetodite kogumit kladistikaks. Kladogramm on kitsam mõiste kui fülogeneesipuu: kladogramm näitab vaid puu nn topoloogiat (kuju, ehk „harunemise skeemi“), kuid ei kanna infot ühe puu haru jooksul toimunud muutuste hulga, haru ajalise kestuse vms kohta. 

Kladogrammi konstrueerimisest siis. Olgu meil 4 taksonit (A, B, C ja D). Eeldades, et evolutsioon on toimunud vaid bifurkatsioonide ehk kaheks jagunemiste teel (pole olnud trifurkatsioone jne), on 4 taksoni tarbeks võimalikud 15 kladogrammi (pilt 6-2). Üks neist peab olema õige, ülesanne on see õige leida. Pane tähele, et taksonite arvu kasvades kasvab võimalike kladogrammide arv väga kiiresti.


Monofüleetilised rühmad ehk klaadid tuginevad sünapomorfiatele. Saagu mainitud, et kladistikas räägitakse tunnuste plesiomorfsetest ja apomorfsetest seisunditest (tunnuse väärtustest). Esimesed on siis sellised, mis on evolutsiooniliselt vanad ehk siis iseloomustasid uuritava rühma eellasi; teised sellised, mis on evolutsioonis hiljem tekkinud, ehk siis plesiomorfsetest tekkinud on nad. Sünapomorfia on seega tunnuse selline apomorfne seisund, mis iseloomustab ühte monofüleetilist rühma, ehk mis siis tekkis selle rühma eellasel. Nii on tiibade ja lennuvõime esinemine sünapomorfia, mis iseloomustab lindude klaadi.


Kladogrammi konstrueerimise klassikaline põhimõte on säästuprintsiibi (priciple of parsimony) rakendamine - kõikvõimalikest kladogrammidest peetakse kõige tõenäosemaks (ehk ‘õigemaks') seda, mis laseb eeldada kõige väiksemat arvu evolutsioonilisi muutusi, evolutsiooniline muutus on siin kontekstis tunnuse üleminek ühest seisundist teise. Tehniliselt käib see nii, et koostatakse tunnusmaatriks (pilt 6-3) ja selle põhjal uuritakse, mitu seisundi muutust iga võimalik kladogramm eeldaks. Võimalikest kladogrammidest valitakse (kuulutatakse kõige tõenäolisemaks hüpoteesiks) see, kus evolutsiooni seletamiseks oleks vaja eeldada kõige vähem muutusi (pilt 6-4). Teisisõnu, otsitakse evolutsioonipuud, kus oleks kõige vähem konvergentse evolutsiooni (sama tunnus areneb mitu korda)  ja reversioonide (korra evolutsioneerunud tunnus kaob ehk evolutsioneerub eellasolekusse tagasi) juhte (pilt 6-5). Ehk siis otsitakse sellist evolutsioonipuud, kus (ideaalis) iga tunnus oleks evolutsioneerunud vaid korra ja korra tekkinuna poleks kunagi eellasväärtuse juurde tagasi pöördunud. Seega eeldab selline meetod vaikimisi, et evolutsioon on läinud kõige lihtsamat rada mööda (st edasi-tagasi evolutsioneerumisi pole toimunud), mis ei pruugi alati muidugi olla tõsi, aga suurt paremat põhimõtet pole kuskilt võtta. Tuleb leppida, et evolutsiooni rekonstrueerimine jääb paratamatult rohkem või vähem hüpoteetiliseks, täit tõde mineviku kohta ei saa me kunagi teada.


Peale põhieelduse ehk säästuprintsiibi on kirjeldatud meetodil teisigi, vähem põhilisi eeldusi. Näiteks selline, et iga tunnuse seisundi muutus on võrdselt (eba)tõenäoline. Kui on põhjust arvata teisiti, võib tunnuseid kaaluda.


Miski rühma kladogrammi koostamisel haaratakse analüüsi tavaliselt ka välisrühm(ad) (outgroup), st uuritavale rühmale suguluses olev takson. Seda on vaja selleks, et mõista, millised seisundid on apomorfsed ja millised plesiomorfsed. Nii näiteks on põhjust arvata (selgroogsete kladogrammi koostamise puhul), et soojaverelisus on apomorfne tunnus, sest selgroogsete eellaste hulgas olid vaid külmaverelised elukad. 


Tänapäeval kasutatakse fülogeneesipuude koostamisel eelkõige molekulaarseid tunnuseid ja mõistagi on sobivaima hüpoteesi väljavalimine arvuti töö. Üldpõhimõte on aga ikkagi sama – st otsitakse kõige usutavamat evolutsioonipuud, olgu tunnused molekulaarsed või millised iganes. See “kõige usutavam” ei pruugi tänapäeval tähendada ülalseletatud lihtsa säästuprintsiibi rakendamist, kõige usutavama evolutsioonipuu leidmine käib keerulisema algoritmi järgi, kuid idee on siingi endiselt sama – küsitakse, milline võimalikest puudest on parimas kooskõlas sellega, mida me evolutsioonist teame või arvame (ehk siis konkreetse evolutsioonimudeliga). Nii kasutatakse suurima tõepära (maximum likelihood) meetodit – “parimaks” kuulutatakse kõigist võimalikest see evolutsioonipuu, mille puhul oleks tõenäosus saada just reaalsed andmed (ehk siis selline seis millest analüüsi alustasime – liigid koos oma tunnustega) maksimaalne. Sellise tõenäosuse arvutamise tarvis on mõistagi vaja teha oletusi selle kohta, kui tõenäone miski- või teistsugune evolutsiooniline muutus on (ehk siis evolutsiooni mudelit). Loodetavasti on sellistest asjades asjakohasemates ainetes pikemalt räägitud. 

Igal juhul pole (veel?) üheselt selge, milline on parim algoritm fülogeneesipuu koostamiseks, töö käib ja asjad arenevad.

Võrdlev ökoloog läheb asjaga edasi nii

et märgib juba valmis olevale kladogrammile teda huvitavate tunnuste väärtused, olgu see siis näiteks seesama nina pikkus, heitlehisus või ogaliku pesa iseärasused. Mõistagi teame me (üldjuhul, st kui fossiile pole kasutada) vaid praegu elavate (retsentsete)  liikide seisundite väärtusi, eellasliikide (sõlmede) väärtused peame rekonstrueerima. Seda teeme samade põhimõtete alusel nagu kladogrammi ennast koostati. Ehk siis - kanname meid huvitava tunnuse seisundite väärtused kladogrammile viisil, mis annab tulemuseks evolutsiooni kirjelduse, mis on parimas kooskõlas meie poolt tõenäoseks peetava evolutsiooni mudeliga. Lihtsamal juhul kasutame seda sama säästuprintsiipi, mida kasutasime evolutsioonipuu enda rekonstrueerimiseks, ehk siis kanname muutused kladogrammile nii, et tulemuseks on vähim võimalik evolutsiooniliste muutuste hulk (pilt 6-6). Reaalsemaid näiteid vt pildid  6-7 ja 6-8. Tänapäeval küll osatakse asja teha keerulisemalt ehk siis ka nii, et sügavama sõlme väärtus pole mitte kas üks või teine, vaid asi esitatakse sektordiagrammina, kus iga (eri värvi, nagu seda joonistatakse) sektor näitab, kui usutav on kõnelause tunnuse üks või teine väärtus kõnelausel eellasel.   
Kui sõlmede väärtused on rekonstrueeritud, avaneb võimalus leida evolutsioonipuu need lõigud, mille jooksul meid huvitav muutus on tõenäoliselt toimunud. Ehk siis tõmbame kladogrammi joonele näiteks ristikriipsu märkimaks kohta, kus tunnuse mingi väärtus evolutsioneerus. 

Võrdleva meetodi

keskne lähenemisviis on siis selline, et fülogeneesipuu peal aetakse meid parasjagu huvitava tunnuse seisundite muutuste jälgi. Huvitab siis see, et kas nende seisundite muutumised sõltuvad miskite muude tunnuste seisundite väärtustest, ehk siis otsitakse fülogeneetiliselt sõltumatuid tõendeid kahe tunnuse mittesõltumatu evolutsiooni kohta.

Diskreetsete (kategooriliste, ehk siis sellised, mille väärtused kuuluvad selgetesse klassidesse) tunnuste puhul

(kõige lihtsam juht, aga valgustab siiski põhimõtet) loeme kokku kõik sellised sõlmede vahelised lõigud, kus muutunud on mõlema uuritava tunnuse väärtused. Vaatame, kas muutuja X muutusega miskis suunas kaasneb muutuja Y miskisuunaline muutus sagedamini kui juhuslikult (pilt 6-9).  Nüüd saame me kokku lugeda ja kanda sagedustabelisse mitte enam tunnuse väärtused miskitel taksonitel, vaid juba evolutsioonilisi muutusi. Sellise tabeli analüüsimisel hii-ruut testiga pole enam küll miskit valet ega imelikku. Ehk siis kahe tunnuse evolutsiooni seotust tõendab olukord, kus fülogeneesipuult ilmneb hulk sõltumatuid juhtusid, kus ühe tunnuse kindlasuunalise muutusega kaasneb teise tunnuse kindla suunaga muutus. 


Paraku, evolutsioonilisi muutusi on igas puus paraku palju vähem kui taksoneid, mistõttu kipub vastav tabel ka palju nadim välja nägema, aga teha pole midagi. Konkreetse näitena analüüs sugulise dimorfismi seosest paarumismängude esinemisega kanalistel (pilt 6-10) - ilusast seosest liikide tasemel ei jäänud suurt midagi järgi, kui mindi lugema sõltumatuid muutusi evolutsioonipuul. Loomulikult ei tähenda (nagu statistilise testi puhul ikka) selline tulemus, et oleks tõestatud, et uuritavat seost pole - järeldada saame vaid seda, et meil pole piisavalt andmeid väitmaks, et see seos on. 


Kirjeldatud meetodit saab muuta keerulisemaks ja efektiivsemaks näiteks nii, et me ei otsi enam lõike, kus mõlemad tunnused muutusid vaid küsime, kas ühe tunnuse väärtuse muutus on tõenäosem miski teise tunnuse teatud väärtuse korral. Vähemalt põhimõtteliselt saab analüüsi paremaks teha ka nii, et võtame arvesse fülogeneesipuu lõikude pikkusi, seda siis sel juhul, kui on miskitmoodi teada või arvata, kaua miski evolutsioonijärk on kestnud. See kõik pole aga niisama lihtne ja hea - haru pikkuse selline arvestamine eeldab vaikimisi, et evolutsiooni tempo ehk muutuse tõenäosus on evolutsioonipuu eri harudes olnud sama. Seda siiski üldjuhul eeldada ei saa. Ka kasutatavad statistikameetodid arenevad tänapäeval kiiresti keerulisemaks ja loodetavasti ka paremaks, kirjeldatud kategooriliste tunnuste analüüsi viiakse tänapäeval läbi Bayesi statistika meetoditega, mis võimaldab suisa välja arvutada (eeldustest sõltuvalt, muidugi) ühe- või teistsuguse evolutsioonikäigu tõenäosuse. 

Pidevate tunnuste (need on siis sellised, kus väärtus on mõõdetav ja pideval skaalal väljendatav, nt pikkus)


analüüs käib põhimõtteliselt samamoodi, aga sel puhul on meie käsutuses tavaliselt rohkem informatsiooni. Kui diskreetsete tunnuste puhul on vägagi võimalik, et hulgal liikidel on miski tunnuse sama väärtus, siis pideva tunnuse puhul see enam tõenäone ei ole, ehk siis tõenäoliselt iga tunnuse väärtus (pikkus, kehamass, värvitoon) piki igat evolutsioonipuu haru natukegi muutunud, seega saame asjakohast informatsiooni igast evolutsioonipuu lõigust.


Pidevate tunnuste analüüsi metoodika aluseks on tähelepanek, et kuigi liikide väärtused pole sõltumatud, on sama tunnuse väärtuse muutused evolutsioonipuu eri harudes sõltumatud (st see, mis juhtub ühes evolutsiooniharus, pole mõjutatud sellest, mis juhtub teises). Nii saamegi jälgi ajada, kas kahe meid huvitava tunnuse muutused on omavahel korreleeritud või mitte. Ehk kas siis kindla suunaga evolutsioonilisele muutusele ühe tunnuse väärtustes on vastanud kindla suunaga muutus teise tunnuse väärtustes. Esimeses lähenduses võime piirduda olemasoleva fülogeneesipuu tipmiste harudega, aga siit saame edasi liikuda selles suunas, et rekonstrueerime sügavamate sõlmede väärtusi, seda kasvõi niigi lihtsalt kui kahe kõrgema sõlme väärtuse keskmise arvutades. Nii saame suurendada kasutada olevate sõltumatute võrdluste ehk kontrastide hulka. Edasi leiame siis tunnuse väärtuste muudud mõlema tunnuse jaoks ja võime tavaliste statistika meetoditega uurida, kas nende muutude vahel on seos või mitte (pilt 6-12 - uuri seda pilti hoolega!). (Huvilistele: tänapäeval arenevad ka statistika poolest keerulisemad meetodid kahe pideva tunnuse vahelise seose otsimiseks ja tõestamiseks, mis põhinevad küll üldisel kahe tunnuse vahelise regressiooni (GLM) lähenemisviisil, kuid võtavad arvesse objektide (liikide) vahelise fülogeneesist tuleneva spetsiifilise kovariatsioonistruktuuri, ehk siis idee poolest tehakse samamoodi nagu vastavates olukordades arvestatakse vaatluste ajalisest järgnevusest või ruumilisest lähedusest tulenevaid autokorrelatsioone).


Õnnelikul kombel on sõltumatute kontrasti meetodit võimalik kasutada ka siis, kui uuritava rühma täielikku fülogeneesipuud teada ei ole. Seda siis nii, et sageli on võimalik välja tuua liikide paare, mille omavaheline lähedane sugulus kahtlusi ei tekita. Nii näiteks kui meid huvitab, kas valgusrikaste kasvukohtade taimedel on paksemad lehed kui varjus kasvavatel, siis võime vabalt valida ühe metsas kasvava tulikaliigi ja ühe niidul kasvava tulikaliigi ja samasuguseid paare hulgast teistest perekondadest, igast sellisest paarist saame meid huvitava võrdluse. Igast paarist saadav võrdlus on teisest sellisest sõltumatu ja on kasutatav statistilise analüüsi lähtematerjalina, asjakohane ja piisav on siin kasutada sõltuvale valimite t-testi (paired t-test). Sügavamaid sõlmi sellisel puhul siis kasutada ei saa.

Näide sellise lihtsaima sõltumatute võrdluste meetodi kohta olgu siis selline, et ongi üheksas perekonnas mõõdetud ühe varjus kasvava liigi ja ühe valguslembese liigi lehe paksust. Saadud järgmised tulemused:

	perekond
	varjuliigi lehe paksus
	valgusliigi lehe paksus
	vahe

	A....
	2.2
	3.6
	+1.4

	B.....
	6.7
	8.9
	+2.2

	C.....
	9.8
	7.0
	-1.8

	D.....
	3.7
	4.7
	+1.0

	E.....
	3.9
	4.0
	+0.1

	F......
	3.0
	4.7
	+1.7

	G........
	2.1
	3.9
	+1.8

	H........
	3.7
	4.9
	+1.2

	I........
	6.7
	7.2
	+0.5


Nagu näha, on kaheksal juhul seis ühte pidi ja ühel juhul teist pidi. Selline suhe on juba statistiliselt oluliselt erinev suhtest 1:1 (st seos pole juhusega seletatav), seega võib tõestatuks lugeda, et varjutaimedel ongi õhemad lehed.

Siiski siiski -

fülogeneesi eiravaid korrelatiivseid pilte liikide väärtustega on ohtralt kasutatud ja ilmselt kasutatakse ka edaspidi (pilt 6-13). Sellisel pildil on kahtlemata suur väärtus olukorra visualiseerijana, ehk ta on suureks abiks hüpoteesi formuleerimisel. Eelnevalt seletatud põhjusel ei sobi ta siiski hüpoteeside rangeks tõestuseks, kuigi võib olla parasjagu veenev. Seda eriti siis, kui graafiku punktideks on selliste taksonite väärtused, mis on teineteisest lahknenud nii ammu, et usutavasti on uuritaval tunnusel olnud kaua aega evolutsioneeruda ühisest algolekust sõltumatuks, ja siis, kui uuritavatest taksonitest pole miskid omavahel ilmselt rohkem sugulased kui teised.


Esitatute taolisi pilte on sageli mõttekas teha teisendatud tunnuste väärtustega, näiteks arvutades residuaalid ehk jäägid miskist tunnusest, mis uuritava tunnuse väärtust oluliselt mõjutab. Sageli on selleks kehasuurus (pilt 6-14).

Lõpetuseks kaks asja
Esiteks seda, et usun, et võrdlev meetod muutub lähiajal parasjagu populaarseks. Seda seepärast, et kättesaadavate usaldatavate fülogeneesipuude hulk kasvab väga kiiresti molekulaarsüstemaatikute tubli töö tulemusena.


Teiseks seda, et mõnda tüüpi liike võrdleva probleemipüstituse puhul on igati õigustatud fülogeneetilisi meetodeid mitte kasutada. Näiteks siis, kui meid huvitab tunnuste vaheline korrelatsioon kui niisugune, mitte selle põhjused. Nii võib kalamees tähele panna, et spinninguga püütavad kalad (röövkalad) on suuremad kui saiaga püütavad (taimtoidulised) – ehk siis et on seos sööda tüübi ja kala kaalu vahel - ja sellest seosest olulisi praktilise kaaluga järeldusi teha. Talle pole midagi ette heita - tema praktiliseks tarbeks pole kuidagi oluline, kas vaadeldav seos põhineb ühel või rohkemal evolutsioonilisel muutusel. Vahe on siis, kui otsime põhjuslikke seoseid evolutsioonilises mõttes.
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