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VISTO el Expediente FCEQYN_EXP-S01:0000510/2018 cuya caratula dice: Causante:
Departamento de Genética. Texto: Programa de la asignatura SISTEMATICA
FILOGENETICA de la carrera Licenciatura en Genética; y

CONSIDERANDO:

Que el Consejo Departamental del Departamento de Genética eleva el Programa de la
asignatura Sistematica Filogenética de la carrera Licenciatura en Genética.

Que la Secretaria Académica toma conocimiento del trdmite y eleva al Presidente del
Consejo Directivo para su tratamiento.

Que la comision de Asuntos Académicos emite el despacho N° 079/18 en el que
expresa lo siguiente: “Se sugiere APROBAR el Programa de la asignatura SISTEMATICA
FILOGENETICA de la carrera de Licenciatura en Genética’.

Que el tramite se pone a consideracion en la |12 Sesién Extraordinaria de Consejo
Directivo realizada el 21 de mayo de 2018, aprobandose sin objeciones el despacho N°
079/18 de la comision de Asuntos Académicos.

Por ello,

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA
FACULTAD DE CIENCIAS EXACTAS, QUIMICAS Y NATURALES
RESUELVE:

ARTICULO 1°- APROBAR por el periodo 2019-2022, el Programa de la asignatura
SISTEMATICA FILOGENETICA de la carrera Licenciatura en Genética, el gue se incorpora
como Anexo de la presente Resolucion.

ARTICULO 2° - REGISTRAR. Notificar al Sefior Decano. Comunicar. Cumplido.
ARCHIVAR.
PO e § B3
RESOLUCION CD N° % i U 3 O
mle/SCD

Dr. José f uis HERRERA
PresidentefConsejo Directivo
Facultad degj Ciencias Exactas,
Quimicas y Naturales Quimicas y Naturales

VISTO: se deja expresa constancia que en la fecha se tomé conocimiento de la Resolucion N°._ [ ..
FCEQyN de conformidad al Art. 1° inciso “c" de la Ordenanza N° 001/97.

. del Honoraple Consejo Directivo de la

doAndrea MARTI
Decano
Facultad de Ciencias Exactas,
Quimicas y Naturales
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PROGRAMA DE:_SISTEMATICA FILOGENETICA_

DEPARTAMENTO:__GENETICA

Periodo 2019

CARRERA: LICENCIATURA EN GENETICA_ANO EN QUE SE DICTA 5TO. (QUINTO)_
PLAN DE ESTUDIO (afio de aprobacién) 2017_CARGA HORARIA (1) _80 HORAS_
PORCENTAJE FORMACION TEORICA__50 %___ PORCENTAJE FORMACION PRACTICA_50 %

PROFESOR TITULAR/Responsable de la Asignatura: __Dr. DOMINGO JAVIER LIOTTA
CARGO Y DEDICACION: __PROF. ADJUNTO REGULAR DIDICACION SEMIEXCLUSIVA

EQUIPO DE CATEDRA CARGO Y DEDICACION

1) Dr. DOMINGO JAVIER LIOTTA (2)PROF. ADJ. SEMIEXCLUSIVA

2) Dr. DIEGO BALDO JTP REGULAR SIMPLE

3)

4)

5)

REGIMEN DE DICTADO REGIMEN I?E
EVALUACION

Anual Cuatrimestre 1° Promocional

Cuatrimestral X Cuatrimestre 2° X SI X NO [ ]

Atencién: Marcar seguin corresponda con una “x”

OTRAS CARRERAS EN LAS QUE SE DICTA LA MISMA ASIGNATURA

[ Denominacién Carreras en que se dicta Ao del Plan de
Curricular Estudios
10
20
30
Pty I
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| JULIA
el Concejo Biregtivo

tic, M.Rh
Secretaris

—

TOUGLIA Dr JOSE §UIS HERRERA
PRESIDENTE (JONSE]O DIRECTIVC
FCEQWN - UNaM
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CRONOGRAMA(3) Semana 1: Conceptos basicos en Sistematica Filogenética.
Semana 2: Caracteres y establecimiento de homologias. \
Semana 3: Método de Maxima Parsimonia y optimizacién de
caracteres.
Semana 4: Estrategias de andlisis y blsqueda de &rboles
filogenéticos.
Semana 5: Medidas de ajuste y pesado de caracteres.
Semana 6: Repaso 1° Parcial
Semana 7: 1° Parcial
Semana 8: Andlisis de datos particionados.
Semana 9: Filogenias moleculares.
Semana 10: Modelos probabilisticos de evolucién.
Semana 11: Métodos probabilisticos en reconstruccion filogenética.
Semana 12: Filogenémica.
Semana 13: Repaso General 2°Parcial.
Semana 14: 2°Parcial.
Semana 15: Examenes recuperatorios y cargado de regularidades vy
promociones en el sistema de la FCEQyN.
FUNDAMENTACION |En la década de 1950 Hennig formula por primera vez un método

(4)

cuantitativo para reconstruir hipétesis de relaciones evolutivas entre
los organismos, sobre una interpretacion estrictamente genealégica.
Esta propuesta generd una revolucién en la biologia y actualmente
casi ninguna disciplina de las ciencias biol6gicas puede prescindir
de la sistematica para sus interpretaciones evolutivas. Desde la
propuesta de Hennig, la Sistematica Filogenética se ha nutrido de
una gran cantidad de métodos y estrategias para realizar andlisis
cada vez mas inclusivos y exhaustivos, cambios que también fueron
impulsados por el gran desarrollo tecnoldégico en materia
computacional. Finalmente, el aumento exponencial del
conocimiento de la biodiversidad, sumado al advenimiento de la
secuenciacion de ADN produjo una complejizacién creciente de
dichos analisis y constantemente surgen nuevas herramientas para
el estudio de la filogenia. Un conocimiento basico sobre los
principios que rigen la Sistematica Filogenética, los diferentes
métodos que se emplean vy las interpretaciones y predicciones de
patrones y procesos que estos analisis permiten, son fundamentales
en la formacion de cualquier estudiante de ciencias bioldgicas. La
presente materia pretende brindar a los alumnos una visién amplia
sobre las bases filosoficas y la metodologia actualmente utilizada en
el desarrollo de las investigaciones de Sistematica Filogenética.

!

pr JOSE JUIS HERRERA
PRESIDENTE CDNSEJO DIRECTIVO
ECEO‘ N~ LiNaM
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OBJETIVOS (5) a) Comprender la importancia de la ancestralidad comin como ejadNa 2

central de la biologia evolutiva moderna.

Entender los conceptos de homologia, sus variantes y relevancia

para la codificacion de caracteres.

c) Diferenciar entre caracteres fenotipicos y moleculares y sus
métodos de andlisis.

d) Utilizar herramientas informaticas para la codificacion de
caracteres, generacion de matrices y analisis de datos.

e) Entender los conceptos evolutivos y los fundamentos
metodoldgicos que subyacen al andlisis filogenético y que
permiten el empleo de algoritmos para la reconstruccién de
hipotesis en filogenia.

f) Destacar la importancia de las hipétesis filogenéticas para el
estudio de la evolucién de sistemas de caracteres complejos e
individuales, la taxonomia de los grupos, asi como su
aplicabilidad en diversos campos de las ciencias bioldgicas.

b

—

CONTENIDOS Generalidades y conceptos basicos de la sistematica filogenética,
MINIMOS (6) desarrollo histérico de las clasificaciones taxonémicas. Diseno
experimental de un analisis filogenético, importancia del analisis
filogenético en un marco apropiado. El concepto de homologia,
caracteres como base de la interpretacion de datos, sistemas de
caracteres, caracteres ancestrales y derivados. Interpretacién y
terminologia empleada en los arboles filogenéticos, Sinapomorfias,
plesiomorfias, homoplasia; Grupos monofiléticos, parafiléticos,
polifiléticos. Generacion de matrices de datos, asignacién de
estados de caracter y su metodologia de analisis. Criterios de
optimizacion y bases metodoldgicas para la generacion de hipétesis
filogenéticas utilizando Maxima Parsimonia, Maxima Verosimilitud y
Andlisis Bayesiano, consenso y medidas de soporte de grupos.
Filogenias Moleculares, variabilidad de secuencias. Alineamiento
53\?‘- estatico y dinamico de secuencias. Fenémica versus Genomica, una

~vdaparente  controversia. Metodologia de analisis.  Analisis
flogendmicos, concepto y metodologia de analisis. Métodos
comparativos como herramientas para probar hipétesis de seleccion
y adaptaciones, modelos evolutivos. Supermatrices y Superarboles.

CONTENIDOS POR | Primer Cuatrimestre: )
UNIDAD PROGRAMA ANALITICO

Unidad 1: Generalidades y conceptos basicos de Sistematica
Filogenética:

Desarrollo  histérico de las clasificaciones taxonomicas.
Clasificaciones no jerarquicas y conceptos pre linneanos.
Clasificaciones naturales. La taxonomia linneana: taxones Yy
categorias taxondémicas. Clasificacion filogenética. Concepto de
Rangos equivalentes. Criterios para comparar metodos
clasificatorios. Coédigos de nomenclatura, conceptos generales y
aplicabilidad.

(-
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Unidad 2: Caracteres y establecimiento de homologias: st

Caracteres como base de la interpretacién de datos. Sistemas de
caracteres. Desarrollo histérico del estudio de los caracteres
morfolégicos y su reinterpretacion en el marco de la teoria
evolutiva. Homologia primaria y secundaria. Caracteres y estados.
Reconocimiento de homologias primarias. Mecanismos de
mantenimiento de las homologias morfolégicas. Tipo de caracteres
(binarios y multiestado; discretos y continuos), aplicabilidad e
interpretacion de la variacion.

Unidad 3: Maxima Parsimonia y optimizacién de caracteres:
Terminologia y recursos informaticos empleados en la
interpretacion de hipdtesis basadas en maxima parsimonia.
Reconstrucciones ancestrales. Eventos de transformacién e
hipotesis ad-hoc. Criterios de optimalidad. Parsimonia de Wagner,
P. de Fitch, P. de Dollo, P. de Camin-Sokal, Parsimonia
generalizada. Sinapomorfias, plesiomorfias, homoplasia. Grupos
monofiléticos, parafiléticos, polifiléticos. Caracteres informativos.
Matrices de costos de transformacién. Optimizacién de caracteres.
Tratamiento de ambigliedades, entradas faltantes e inaplicables.

Unidad 4: Diseno experimental de un analisis filogenético,
importancia del analisis filogenético en un marco apropiado.
Estrategias de analisis y bisqueda de arboles filogenéticos: Arboles
con y sin raiz. Enraizamiento y polaridad de cambios. Seleccién de
grupos externos y disefo experimental e importancia del analisis
filogenético. Numero de &rboles en funcién de terminales.
BUsqueda del arbol mas parsimonioso, Busquedas exactas vy
heuristicas. Algoritmo de branch and bound. Algoritmo de
secuencias de adicion al azar. Reacomodamientos SPR y TBR.
Optimos locales y globales. Estrategias de busqueda. El concepto
de islas de arboles. Algoritmos para matrices complejas. Criterio de
convergencia y de estabilidad del consenso.

Unidad 5: Medidas de ajuste y pesado de caracteres. Consenso y
medidas de soporte: Longitud del arbol. Indice de consistencia (IC),
indice de retencion (IR), indice de consistencia reescalado (CR),
indice de longitud extra corregida (LEC). Pesado de caracteres a
priori y a posteriori. Funciones e implicancias del pesado de
caracteres. Pesado sucesivo. Pesos implicados. Representacion de
multiples arboles éptimos. Consenso estricto. Sinapomorfias sobre
arboles de consenso. Consenso de componentes combinables,
consenso de Adams. Consenso de mayoria. Arboles podados.
Soportes globales y de ramas individuales. Longitud de ramas.
Soporte de Bremer. Meétodos de remuestreo Bootstrap vy
Jackknifing. Soporte y heterogeneidad metodolégica.

Unidad 6: Anélisis de datos particionados: Analisis simultaneo y por
particiones. Conflicto entre particiones. Combinacién condicional.
Senales de interaccion. Medidas de congruencia entre arboles y
matrices. indice de distorsion, distancias SPR, ILD (incongruence
length difference). Test de ILD. Andlisis de sensitividad.
Metaoptimalidad: comparando métodos filogenéticos. Analisis de

congruencia.

LW 4
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Unidad 7: Filogenias moleculares: Tipos de caracteres. ADN:
Aminoacidos, datos genémicos. Bases de datos: uso de Genbank, y
NCBI Blast. Genes cloroplasticos, mitocondriales y nucleares, rango
taxonémico de utilidad. Arboles de genes y arboles de especies.
Homologias y duplicaciones. Genes ortdlogos vy paralogos.
Homologia y poliploidia. Hibridacién e introgresiéon. Homologia y
recombinacion genética. Tipos de alineamiento. Alineamiento global
y local. Alineamiento visual. Programas de alineamiento: Muscle,
Mafft, POY. Métodos de alineamiento por matrices de punto y por
similitud. Método de Alineamiento dinamico. Parametros de
penalidad de apertura y extension de gaps. Los gaps como
caracteres filogenéticos. Alineamientos estaticos y dinamicos:
método de optimizacién directa.

Unidad 8: Modelos probabilisticos de evolucion: Modelos de
evolucién molecular (Jukes-Cantor, K2P, F81, HKY85 y GTR).
Subestimacion por multiples hits. Métodos para la eleccion de un
modelo de evolucion molecular. Calculo de tasas de sustitucion
nucleotidicas y de distancias evolutivas. Construccion de arboles a
partir de matrices de distancias. Analisis de agrupamiento. UPGMA
y Neighbor-Joining.

Unidad 9: Métodos probabilisticos en reconstruccion filogenetica:
Maxima verosimilitud. Definicion de verosimilitud. Criterio de
optimalidad. Test de relacion de verosimilitudes. Relojes
moleculares, tiempos de divergencia. y calibracion. Test de
homogeneidad de tasas entre linajes. Analisis Bayesiano.
Estadistica Bayesiana vs. estadistica clasica. Teorema de Bayes.
Deduccion del teorema de Bayes. Probabilidad objetiva vs.
subjetiva. Probabilidad a priori y a posteriori. Funciones continuas.
Cadenas de Markov de Monte Carlo (MCMC). Periodos burn in'y
estacionarios. Requerimientos para la reconstruccion filogenético
bayesiana. Comparacién de los distintos métodos de reconstruccion
filogenético: ventajas y desventajas. Programas informaticos.
Métodos comparativos como herramientas para probar hipotesis de

P8 S

seleccion y adaptaciones, modelos evolutivos.

|

Unidad 10: Filogenémica: Definicion. Métodos basados en
secuencias. Métodos basados en rasgos de genomas enteros.
Supermatrices y superarboles. Supermatrices y entradas faltantes.
Caracteres de genomas enteros: orden génico, DNA string,
contenido génico, cambios gendémicos raros. Clasificacion de los
caracteres genémicos en base a la resolucién taxonoémica y el nivel
de homoplasia. Anélisis filogenémicos. Fendmica versus Gendmica,

una aparente controversia.

;wﬁm DE

APRENMNZAJ

El curso constarda de dos clases tedrico-practicas semanales y
discusiones de trabajos cientificos (5-6 hs. semanales). Durante las
clases tedricas se expondran los temas senalados en cada punto,
haciendo uso de recursos audio-visuales y pizarrén y remitiendo a
ejemplos practicos y de bibliografia relevante. La clase se
desarrollara mediante una dindmica participativa de exposicion y
preguntas, y se finalizara con la discusion de articulos seleccionados
(aportados por la catedra o sugeridos por los alumnos). Las
practicas se basaran fundamentalmente en: a) el analisis de
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ejemplos tedricos dirigidos a mostrar diferentes aspectos GK\I%W

programas empleados, b) en comprender las principales diferencias
entre las distintas propuestas metodolégicas revisadas, c) en
preparar y sintetizar diferentes sistemas de informacién y realizar
diferentes tipos de andlisis, y d) discutir los resultados obtenidos.
Dado el énfasis en la aplicacién practica de las metodologias
filogenéticas se necesitara obligadamente del uso de computadoras,
idealmente uno a dos alumnos por computadora, por lo cual se
dispondran los recursos disponibles en la sala de informatica de la
FCEQyN. Toda la bibliografia, el material de los trabajos practicos y
todos los avisos de la catedra se suministraran y comunicarén a
través del aula virtual. Las clases de consultas serviran para evacuar
dudas y consultas, asi como para proporcionar material impreso y/o
adicional a solicitud de los alumnos.

SISTEMA DE
EVALUACION

(7)

La evaluacion de los alumnos se realizara a través de examenes y
de la participacion en clases.

Se tomaran dos (2) examenes parciales teérico-practicos, orales o
escritos, de los temas desarrollados y sus respectivos
recuperatorios. El examen de TP se aprueba alcanzando el 50% de
las respuestas correctas, mientras que la teoria se aprueba
alcanzando o superando el 70% del examen.

La Evaluacion Final constara de un examen oral para los/las
Alumnos/as Regulares con TP promocionados y un examen escrito
seguido de un examen oral para los/las Alumnos/as Libres.

pr. JOSE JUIS HERRERA
PRESIDENTE ONSEJO DIRECTIVG

IECE_Ci YN - UNaM
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FHTZG LAMENTO DE El dictado de la materia se llevara a cabo siempre y cuando se
CATEDRA (8) encuentren inscriptos al menos 5 alumnos. Para cursar la materia
deben ser alumnos regulares de la asignatura Evolucién y tener
aprobada la asignatura Inglés Técnico. Para aprobar deben tener la
asignatura Evolucién aprobada.

La catedra reconoce tres tipos de alumnos:

1- Alumnos/as Regulares Con TP aprobados: aquellos/as que
posean al menos el 80% de asistencia a las clases practicas
aprueben con al menos el 50% ambos examenes parciales.

2- Promocion: aquellos/as que posean al menos el 80% de
asistencia a las clases préacticas aprueben con al menos el 70%
ambos examenes parciales.

3- Alumnos/as libres: No cumplen con los requisitos del punto 1.
Rendiran examen escrito y de aprobar pasaran al oral.

BIBLIOGRAFIA Bibliografia General:

OBLIGATORIA (9) e Bleidorn C. 2017. Phylogenomics: An Introduction. 1st Ed. Kindle
Edition.

e Brooks D., J. Caira, T. Platt & M. Pritchard. 1984. Principles and
methods of phylogenetic systematics: A cladistics workbook.

e De Salle R., G. Giribet & W. Wheeler. 2002. Molecular Systematics

and Evolution. Theory and Practice. Basel: Birkhauser Verlag.

"= DeSalle R. & Jeffrey A. Rosenfeld. 2013. Phylogenomics: A Primer.
New York. Garland Science. xiv+338 pp. ISBN 978-0-8153-4211-3.

e Felsenstein J. 2004. Inferring Phylogenies.

e Forey et. al. 1992. Cladistics: a practical course in systematics.

e Goloboff P. 1998. Principios basicos de cladistica. Sociedad Argentina
de Botanica, Buenos Aires.

-1 Goloboff P.A., J. Farris & K. Nixon. 2008. TNT, a Free Program for

R diwe Phylogenetic Analysis. Cladistics 24:774—786.

° . |e Harvey P.H. & M.D. Pagel. 1991. The Comparative Method in
Evolutionary Biology. Oxford University Press, Oxford and New York.
239 pp.

e Hennig W. 1962. Elementos de una sistematica filogenética.

EUDEBA, Buenos Aires.

Hillis D.M., C. Moritz & B. Mable. (Eds.). 1996. Molecular Systematics.

Second Edition. Sinauer Associates, Inc.

Kimura M. 1983. The neutral theory of molecular evolution. Cambridge

University Press.

Lemey P.M. Salemi. & AM. Vandamme (Eds.). 2009. The

phylogenetic handbook: A practical approach to phylogenetic analysis

and hypothesis testing. Cambridge: Cambridge University Press. 430

p' .
/ Mayr E. 1982. The growth of biological thought: diversity, evolution
\ and inheritance, Cambridge, MA: Harvard University Press. 974 pp.
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Mayr E. 1991. One long, argument, Charles Darwin and the ge\%ﬁ;ﬁ

modern evolutionary thought. Harvard University Press, Cambridge.
224 pp.

Nelson G. & N. Platnick. 1981. Systematics and biogeography:
cladistics and vicariance. Columbia Univ. Press.

Sober E. 1988. Reconstructing the past: parsimony, evolution, and
inference.

Wheeler W. 2012. Systematics: A Course of Lectures.

Wiley E. 1981. Phylogenetics: The theory and practice of phylogenetic
systematics. New York: Wiley Interscience.

Wiley E., D. Siegel-Causey, D. Brooks & V. Funk. 1991. The compleat
cladist: a primer of phylogenetic procedures.

BIBLIOGRAFIA
COMPLEMENTARIA

Adams E.N. 1972. Consensus techniques and the comparison of
taxonomic trees. Syst Zool 21:390-397.

Archibald J.D. 1994. Metataxon concepts and assessing possible
ancestry using Phylogenetic Systematics. Syst Biol 43:27-40.

Bremer K. 1990. Combinable component consensus. Cladistics
6:369-372.

Bromham L. 2009. Why do species vary in their rate of molecular
evolution? Biol Letters 5:401-404.

Bryant D., N. Galtier & M.A. Poursat. 2005. Likelihood calculation in
molecular phylogenetics. Oxford, New York: Oxford University Press.
pp. 33-58.

Camin J.H. & R.R. Sokal. 1965. A method for deducing branching
sequences in phylogeny. Evolution 19:311-326.

Castresana J. 2000. Selection of conserved blocks from multiple
alignments for their use in phylogenetic analysis. Mol Biol Evol
17:540-552.

de Pinna M.G.G. 1991. Concepts and tests of homology in the
cladistic paradigm. Cladistics 7:367-394.

De Queiroz K. 1994. Replacement of an essentialistic perspective on
taxonomic definitions as exemplified by the definition of “Mammalia”.
Syst Biol 43:497-510.

dos Reis M., J. Inoue, M. Hasegawa, R.J. Asher, P.C.J. Donoghue &
Z. Yang. 2012. Phylogenomic datasets provide both precision and
accuracy in estimating the timescale of placental mammal phylogeny.
Proc Roy Soc, Biol Sc 279:3491-3500.

Drummond A.J., S.Y.W. Ho, M.J. Phillips, & A. Rambaut. 20086.
Relaxed phylogenetics and dating with confidence. PLoS Biol. 4:88.
Eisen J.A. 1998. Phylogenomics: improving functional predictions for
uncharacterized genes by evolutionary analysis. Gen Res 8:163-167.
Farris J.S. 1969. A successive approximations approach to character
weighting. Syst Zool 18:374—-385.

Farris J.S. 1977. Phylogenetic analysis under Dollo's Law. Syst Zool
26:77-88.

Farris J.S. 1982. Outgroups and parsimony. Syst. Zool. 31: 328-334.
Farris J.S. 1989a. The retention index and homoplasy excess. Syst
Zool 38:406—407.
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