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Curriculum brevis

Dra. Deneb Garcia Avila. Profesora-Investigadora Titular A, de tiempo completo.
Egresada del Doctorado en Ciencias (Sistematica) del Instituto de Ecologia, A.C. de
Xalapa, Veracruz y Licenciatura en Biologia por la Facultad de Ciencias de la
Universidad Autonoma del Estado de México, Toluca, México. Actualmente labora
en el area de Briofitas y sistemética filogenética en el Herbario EBUM — Jardin
Botanico Nicolaita “Melchor Ocampo” de la Facultad de Biologia, UMSNH.
Desarrolla las siguientes lineas de investigacion: 1) Sistematica filogenética y
taxonomia de briofitas (musgos, hepaticas y antocerotes); 2) Filogeografia y
diversidad genética de Briofitas, 3) Biogeografia y evolucion de plantas no
vasculares; 4) relaciones hidricas de las briofitas en un contexto filogenético.
Imparte cursos curriculares a nivel Licenciatura (Biologia General, Biogeografia,
Evolucion y Principios de Sistematica Biologica), asi como las optativas de
Sistematica filogenética y Biologia, sistematica y evolucion de briofitas. En el
posgrado ha impartido los cursos optativos de Sistematica Molecular y Biologia de
Briofitas. Ha graduado dos alumnos de Maestria y cuatro de Licenciatura.
Actualmente asesora a dos tesistas de Licenciatura.
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NOMBRE DEL CURSO: SISTEMATICA FILOGENETICA.
GRADO EN QUE SE CURSA: OCTAVO SEMESTRE.

CARGA HORARIA:
3 HORAS SEMANALES DE TEORIA -  martes: 17:00 a 20:00 hrs. Edificio R.

3 HORAS SEMANALES DE PRACTICA - jueves: 17:00 a 20:00 hrs., Edificio R.

CREDITOS: 6

AREA ACADEMICA: EVOLUCION

FECHA DE ELABORACION: JULIO DEL 2010
ULTIMA REVISION: OCTUBRE DEL 2022

PARTICIPANTES EN LA ELABORACION:
DRA. DENEB GARCIA AVILA

PARTICIPANTES EN LA REVISION:
DRA. DENEB GARCIA AVILA

PARTICIPANTES EN EL DESARROLLO:
DRA. DENEB GARCIA AVILA

PERFIL PROFESIONAL DEL PROFESOR: Bidlogo con Doctorado en Ciencias
(Sistematica) y experiencia en sistematica filogenética.

INTRODUCCION

La sistematica filogenética tiene mas de 40 afos de existencia. Se plante6
como una alternativa al estudio de las relaciones entre los organismos. Su objetivo es
recuperar grupos naturales (monofiléticos) detectados mediante sinapomorfias
(caracteres derivados compartidos). Se entiende que si dos taxones son grupos
hermanos esto se debe a que comparten un ancestro en comun y por lo tanto



presentan caracteristicas compartidas. La sistematica filogenética analiza caracteres
morfolégicos y moleculares para detectar relaciones de hermandad. Un analisis
filogenético se puede realizar a diferentes niveles taxonémicos (division, clase, orden,
familia, género) y el muestreo taxondémico depende de la problematica que se intenta
responder. A la fecha existen diversas metodologias para reconstruir filogenias
(cladismo, maxima verosimilitud, métodos bayesianos) y el tipo de datos que se
pueden analizar se ha incrementado al grado de incluir genomas en los analisis
filogenéticos. En este curso se abordara con detalle la metodologia cladista y el
analisis de la variacion morfolégica y molecular de taxones de interés. Ademas, se
presentaran y discutiran estudios representativos que ilustren los temas abordados.

Se pretende que los alumnos aprendan como realizar un andlisis cladistico,
desde el disefio hasta la ejecucion e interpretacion de la hipétesis filogenética. Esto se
lograra mediante la revision de teoria y las sesiones practicas

UTILIDAD DE LA SISTEMATICA: Actualmente las filogenias son un punto central
para entender la relacion entre los organismos. Se utilizan con frecuencia para realizar
cambios taxondémicos. Y aunque aun no se han detectado completamente las
relaciones de todos los organismos existen avances interesantes y se ha propuesto
un “arbol de la vida”, un “arbol del tiempo de la vida”, una “red de la vida” y diversas
herramientas digitales e interactivas que muestran las relaciones filogenéticas entre
los diversos grupos bioldgicos. Estos avances han permitido entender el origen y
evolucion de diversas caracteristicas morfologicas, funciones, compuestos quimicos,
aspectos conductuales y ha permitido explicar de otra forma los procesos de
especiacion y divergencia de linajes. Las filogenias tienen otra utilidad: sirven para
decidir estrategias de conservacion, en la agricultura y en la medicina.

En este curso se pretende revisar las bases tedricas y metodologicas de la sistematica
filogenética, explorar las tendencias actuales y discutir los puntos fuertes y débiles de
esta interesante disciplina.

I. OBJETIVO GENERAL

Que el alumno adquiera los conocimientos tedricos y metodolégicos basicos
para realizar un analisis filogenético y que aprenda a tomar decisiones taxonémicas
basadas en una hipétesis filogenética.

ll. CONTENIDO PROGRAMATICO (Teoria: martes 17:00 — 20:00, edificio R)
Teoria: 54 horas

Unidad 1. Introduccién a la sistematica (9 horas).

OBJETIVO: Que el alumno entienda los principios basicos de la sistematica
flogenética, asi como sus aplicaciones en diversas areas del conocimiento y que
aprenda las diferencias entre los conceptos basicos.

1.1.Las relaciones evolutivas previo a la sistematica filogenética
1.2.Breve historia de la sistematica filogenética
1.3. Taxonomia y filogenias. - ¢,como entender la biodiversidad y su



evolucion?
1.4. Utilidad de las filogenias en areas del conocimiento
1.5. Conceptos bésicos en sistematica filogenética
1.6. Criterios para definir un proyecto de sistematica.
Decisién del grupo taxonémico para el proyecto.

Unidad 2. Disefio cladistico (21 horas).
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a seleccionar taxones y caracteres para un
analisis filogenético. Que aprenda a establecer las hipétesis de homologia primaria
tanto para caracteres morfol6gicos como para caracteres moleculares.
2.1. Muestreo de taxones y seleccidn de caracteres
2.1.1. Jerarquia taxonémica
2.1.2. Definicion y seleccion de grupo interno y externo
2.1.3. Criterios para seleccionar caracteres
Planteamiento del proyecto (presentacién ante grupo).
2.3. Caracteres morfologicos
2.3.1. Tipo de variacion morfolégica
2.3.1.1. Macro y micro morfologia
2.3.1.2. Morfométricos y meristicos
2.3.2. Definicion de homologia y tipos de homologia.
2.3.2.1. Planteamientos de hipétesis de homologia
2.3.2.2. Diferencias entre caracteres binarios, multiestado, polimorficos
2.3.3. Definicion de homoplasia
2.3.4. Preparacion de la matriz de datos para el analisis cladistico.
Exposicién de articulos filogenias morfologicas
2.4. Caracteres moleculares
2.4.1. Genes codificadores
2.4.1.1. Variacién y utilidad filogenética
2.4.2. Regiones intergénicas
2.4.2.1. Variacion y utilidad filogenética
2.4.3. Alineamiento de datos moleculares
2.4.4. Preparacion de la matriz de datos para el analisis cladistico.
Exposicion de articulos filogenias moleculares

Unidad 3. Reconstruccion filogenética con parsimonia (12

horas).
OBJETIVO: Que el alumno entienda el concepto de parsimonia aplicado a la
reconstruccion filogenética. Que conozca los modelos de parsimonia y entienda como
se ejecuta un analisis filogenético.

3.1¢,Qué es Parsimonia?

3.2 Modelos de Parsimonia

3.3 Construccion de redes y optimizacién de caracteres
3.4 Orientacion de las redes y polarizacion de caracteres
3.4.1. Método del grupo externo

3.5. Estrategias de busqueda del arbol mas parsimonioso



3.5.1. Exhaustiva
3.5.2. Branch & Bound
3.5.3. Heuristica
3.6. Deteccion de sinapomorfias, homoplasias, apomorfias y autoapomorfias
3.7. Medidas de ajuste de los datos
3.8. Calculo de arboles de consenso
Presentacién de avances del proyecto

Unidad 4. Métodos de evaluacion de hipotesis filogenéticas (6

horas).
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a ejecutar los métodos de re-muestreo para
evaluar el soporte de los clados y a calcular el indice de Bremer. Que entienda la
importancia de tales métodos y aprenda a interpretar los resultados.

4.1. Re-muestreo de caracteres
4.1.1. Bootstrap
4.1.2. Jackknife
4.2. Midiendo pasos -- ¢ Cuantos resiste una filogenia antes de colapsarse?
4.2.1. Indice de Bremer
Exposicién de articulos

Unidad 5. Decisiones taxondémicas basadas en filogenias (6

horas).
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a interpretar una filogenia, que comprenda como
aplicar el concepto filogenético de especie y las reglas de los cédigos de nomenclatura
para realizar cambios taxondmicos basados en una hipotesis filogenética.

5.1. Reglas basicas de nomenclatura (CINB, CINZ)

5.2. Concepto filogenético de especie

5.3. Niveles de los clados en la filogenia

5.4. llustracion con ejemplos botanicos y zoolégicos

5.5. Discusién sobre el impacto en clasificaciones actuales.
Exposicién de articulos

lIl. SESIONES PRACTICAS (jueves 17:00-20:00)
Practica: 42 horas.

PRACTICA N° 1. INSTALACION DE SOFTWARE Y PROPORCION DE
MANUALES.
OBJETIVO: Que el alumno se familiarice con los programas de coOmputo que se
utilizaran a lo largo del curso.

PRACTICA N° 2. SELECCION DE TAXONES.
OBJETIVOS: Que el alumno entienda la diferencia entre grupo interno y externo. Que
sea capaz de seleccionar los taxones de acuerdo con el problema que intenta resolver.

PRACTICA N° 3. SELECCION DE CARACTERES.
OBJETIVOS: Que aprenda a seleccionar los caracteres adecuados para el problema
que intenta resolver.

PRACTICA N° 4. MATRIZ DE DATOS MORFOLOGICA(1)



OBJETIVO: Que el alumno aprenda a utilizar las funciones bésicas del programa para
elaborar la matriz de datos.

PRACTICA N° 5. MATRIZ DE DATOS MORFOLOGICA (2): Captura de
caracteres y estados de caracter.
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a establecer hipotesis de homologia primaria
con caracteres morfologicos. Que inicie la captura de los datos para su proyecto.

PRACTICA N° 6. SECUENCIAS GENEBANK y ALINEAMIENTO DE
SECUENCIAS
OBJETIVOS: Que el alumno aprenda a obtener secuencias del banco de genes
(GeneBank) de acceso libre y realice el alineamiento automatico, en linea.

PRACTICA N° 7. MATRIZ DE DATOS MOLECULAR.
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a elaborar una matriz de secuencias para su
posterior analisis filogenético.

PRACTICA N° 8. MATRIZ DE DATOS COMBINADA (MORFOLOGICA Y
MOLECULAR).
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a elaborar una matriz combinada de datos
morfolégicos y moleculares para su posterior analisis filogenético.

PRACTICA N° 9. ESTRATEGIAS DE BUSQUEDA.
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a diferenciar que tipo de estrategia de
blasqueda es la mas apropiada para su proyecto. Que aprenda a ejecutar la
bldsqueda y guardar toda la informacion para su posterior edicion.

PRACTICA N° 10. CALCULO DE ARBOLES DE CONSENSO.
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a calcular los arboles de consenso (estricto y
mayoria) y que entienda como interpretarlos

PRACTICA N° 11. MEDIDAS DE AJUSTE DE LOS DATOS (indices
consistencia, retencion, homoplasia)
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a obtener las medidas de ajuste de los datos y
aprenda a interpretarlas.

PRACTICA N° 12. IDENTIFICACION DE SINAPOMORFIAS Y
HOMOPLASIAS.
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a trazar caracteres en la filogenia para
identificar sinapomorfias, homoplasias, autoapomorfias lo que le ayudara a
interpretar la evolucién de los caracteres.

PRACTICA N° 13. BOOTSTRAP Y JACKNIFE.
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a ejecutar los métodos de evaluacion de
hipétesis filogenéticas basados en re-muestreo de caracteres con reemplazo y sin
reemplazo.

PRACTICA N° 14. CALCULO DEL INDICE DE BREMER.
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a ejecutar el indice de Bremer (o de
decaimiento) en una hipétesis filogenética

PRACTICA N° 15. DECISIONES TAXONOMICAS BASADAS EN
FILOGENIAS
OBJETIVO: Que el alumno entienda como se realizan las decisiones taxonémicas
usando los resultados de un analisis filogenético.



IV. METODOLOGIA Y DESARROLLO GENERAL DEL CURSO

Presentaciones de los temas indicados en el temario y presentacion de articulos de
estudios de caso por parte de la profesora. Exposicion de articulos, frente a grupo,
por parte de los alumnos. Discusién general de articulos que aborden aspectos
tedricos y estudios de caso. Actividades practicas para reforzar los temas teéricos.

Los alumnos desarrollaran un proyecto de investigacion que consistird en la
elaboracion de una filogenia, de un grupo bioldgico de su interés. Los proyectos de
investigacion seran individuales. Los alumnos inscritos deberan presentar un
protocolo del proyecto al final del primer mes de clases. La elaboracion de la matriz
de datos y la ejecucion de la filogenia se realizara durante las sesiones practicas
del curso. Estas sesiones también serviran para que los alumnos presenten avances
de sus proyectos. Al finalizar el curso, el alumno debera presentar ante grupo los
resultados (filogenias) de su proyecto en una exposicion y debera entregar el escrito
final (reporte) del proyecto. Los lineamientos que deberan seguir para la entrega del
proyecto seran proporcionados por la profesora durante las primeras semanas del
Ccurso.

V. SISTEMA GENERAL DE EVALUACION

Se realizaran evaluaciones tedrico-practicas. La teoria se evaluara mediante
examenes parciales y la discusion y exposicion de articulos cientificos. La practica
se evaluara con el proyecto de investigacion pues se espera que en cada sesion
practica el alumno realice avances de su proyecto de investigacion. Para tener
derecho a la presentacién de exdmenes y a la entrega de proyectos debera cubrir
como minimo el 80% de asistencias al curso.

EVALUACION DE LA PARTE TEORICA

e Asistencia a clases: 10%

e 2 exémenes parciales: 25%

e Discusién y exposicion de articulos cientificos: 15%
TOTAL: 50%
EVALUACION DE LA PARTE PRACTICA (proyecto de investigacién)

e Asistencia a sesiones practicas 10%

e Presentacion del proyecto frente a grupo 20%

e Entrega del escrito del proyecto de investigacion 20%
TOTAL: 50%

TEORIA (50%) + PRACTICA (50%) = 100 %

VI. SALIDA DE CAMPO --- NO APLICA

VIl. CORRELACION CON OTRAS MATERIAS: Evolucion, Biogeografia,
Principios de sistematica bioldgica, Botanica y Zoologia.



VIill. CRONOGRAMA DE ACTIVIDADES

Actividades en el Aula (sesiones teoricas).
Unidad 1. Semana lala?2

Unidad 2. Semana 3 ala 8

Unidad 3. Semana 9 ala 12

Unidad 4. Semana 13 ala 14

Unidad 5. Semana 15 ala 16

Actividades en Laboratorio (sesiones practicas).
Practica 1. Semana 1
Practica 2. Semana 2
Practica 3. Semana 3
Practica 4. Semana 4
Practica 5. Semana 5
Practica 6. Semana 6
Practica 7. Semana 7
Practica 8. Semana 8
Practica 9. Semana 9
Practica 10. Semana 10
Practica 11. Semana 11
Practica 12. Semana 12
Practica 13. Semana 13
Practica 14. Semana 14
Practica 14. Semana 15
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