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PERFIL PROFESIONAL DEL PROFESOR: Biólogo con Doctorado en Ciencias 
(Sistemática) y experiencia en sistemática filogenética. 

 

INTRODUCCIÓN 
La sistemática filogenética tiene más de 40 años de existencia. Se planteó 

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 común y por lo tanto 



presentan características compartidas. La sistemática filogenética analiza caracteres 
morfológicos y moleculares para detectar relaciones de hermandad. Un análisis 
filogenético se puede realizar a diferentes niveles taxonómicos (división, clase, orden, 
familia, género) y el muestreo taxonómico depende de la problemática que se intenta 
responder. A la fecha existen diversas metodologías para reconstruir filogenias 
(cladismo, máxima verosimilitud, métodos bayesianos) y el tipo de datos que se 
pueden analizar se ha incrementado al grado de incluir genomas en los análisis 
filogenéticos. En este curso se abordará con detalle la metodología cladista y el 
análisis de la variación morfológica y molecular de taxones de interés. Además, se 
presentarán y discutirán estudios representativos que ilustren los temas abordados.  

Se pretende que los alumnos aprendan cómo realizar un análisis cladístico, 
desde el diseño hasta la ejecución e interpretación de la hipótesis filogenética. Esto se 
logrará mediante la revisión de teoría y las sesiones prácticas  
 
UTILIDAD DE LA SISTEMÁTICA: Actualmente las filogenias son un punto central 
para entender la relación entre los organismos. Se utilizan con frecuencia para realizar 
cambios taxonómicos. Y aunque aún no se han detectado completamente las 
relaciones de todos los organismos existen avances interesantes y se ha propuesto 
un “árbol de la vida”, un “árbol 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 biológicos. Estos avances han permitido entender el origen y 
evolución de diversas características morfológicas, funciones, compuestos químicos, 
aspectos conductuales y ha permitido explicar de otra forma los procesos de 
especiación y divergencia de linajes. Las filogenias tienen otra utilidad: sirven para 
decidir estrategias de conservación, en la agricultura y en la medicina. 
 
En este curso se pretende revisar las bases teóricas y metodológicas de la sistemática 
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 teóricos y metodológicos básicos 
para realizar un análisis filogenético y que aprenda a tomar decisiones taxonómicas 
basadas en una hipótesis filogenética.  

 

II. CONTENIDO PROGRAMÁTICO (Teoría: martes 17:00 – 20:00, edificio R) 
Teoría: 54 horas 
 

Unidad 1. Introducción a la sistemática (9 horas). 
 
OBJETIVO: Que el alumno entienda los principios básicos de la sistemática 
filogenética, así como sus aplicaciones en diversas áreas del conocimiento y que 
aprenda las diferencias entre los conceptos básicos. 
 

1.1. Las relaciones evolutivas previo a la sistemática filogenética 
1.2. Breve historia de la sistemática filogenética 
1.3. Taxonomía y filogenias. - ¿cómo entender la biodiversidad y su 



evolución? 
1.4. Utilidad de las filogenias en áreas del conocimiento 
1.5. Conceptos básicos en sistemática filogenética 
1.6. Criterios para definir un proyecto de sistemática. 

Decisión del grupo taxonómico para el proyecto. 
 
 

Unidad 2. Diseño cladístico (21 horas). 
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a seleccionar taxones y caracteres para un 
análisis filogenético. Que aprenda a establecer las hipótesis de homología primaria 
tanto para caracteres morfológicos como para caracteres moleculares. 

 2.1. Muestreo de taxones y selección de caracteres 
  2.1.1. Jerarquía taxonómica 
  2.1.2. Definición y selección de grupo interno y externo 
  2.1.3. Criterios para seleccionar caracteres 

Planteamiento del proyecto (presentación ante grupo). 
 2.3. Caracteres morfológicos 
  2.3.1. Tipo de variación morfológica 
  2.3.1.1. Macro y micro morfología 
  2.3.1.2. Morfométricos y merísticos 
  2.3.2. Definición de homología y tipos de homología.  
  2.3.2.1. Planteamientos de hipótesis de homología 
  2.3.2.2. Diferencias entre caracteres binarios, multiestado, polimórficos 
  2.3.3. Definición de homoplasia 
  2.3.4. Preparación de la matriz de datos para el análisis cladístico. 

Exposición de artículos filogenias morfológicas 
 2.4. Caracteres moleculares 
   2.4.1. Genes codificadores 
  2.4.1.1. Variación y utilidad filogenética 
  2.4.2. Regiones intergénicas 
  2.4.2.1. Variación y utilidad filogenética 
  2.4.3. Alineamiento de datos moleculares 
  2.4.4. Preparación de la matriz de datos para el análisis cladístico. 

Exposición de artículos filogenias moleculares 
 

Unidad 3. Reconstrucción filogenética con parsimonia (12 
horas). 

OBJETIVO: Que el alumno entienda el concepto de parsimonia aplicado a la 
reconstrucción filogenética. Que conozca los modelos de parsimonia y entienda cómo 
se ejecuta un análisis filogenético.  
 

3.1 ¿Qué es Parsimonia? 
3.2  Modelos de Parsimonia 
3.3  Construcción de redes y optimización de caracteres 
3.4  Orientación de las redes y polarización de caracteres 

 3.4.1. Método del grupo externo 
 3.5. Estrategias de búsqueda del árbol más parsimonioso 



 3.5.1. Exhaustiva 
 3.5.2. Branch & Bound 
 3.5.3. Heurística  
 3.6. Detección de sinapomorfias, homoplasias, apomorfias y autoapomorfias 
 3.7. Medidas de ajuste de los datos 
 3.8. Cálculo de árboles de consenso 

Presentación de avances del proyecto 

Unidad 4. Métodos de evaluación de hipótesis 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 índice 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 -- ¿Cuántos resiste una filogenia antes de colapsarse? 
 4.2.1. Índice de Bremer 

Exposición de artículos 
 

Unidad 5. Decisiones taxonómicas basadas en filogenias (6 
horas). 

OBJETIVO: Que el alumno aprenda a interpretar una filogenia, que comprenda cómo 
aplicar el concepto filogenético de especie y las reglas de los códigos de nomenclatura 
para realizar cambios taxonómicos basados en una hipótesis filogenética.  
 

 5.1. Reglas básicas de nomenclatura (CINB, CINZ) 
 5.2. Concepto filogenético de especie 
 5.3. Niveles de los clados en la filogenia 
 5.4. Ilustración con ejemplos botánicos y zoológicos 
 5.5. Discusión sobre el impacto en clasificaciones actuales.  

 Exposición de artículos 
 

III. SESIONES PRÁCTICAS (jueves 17:00-20:00) 
Práctica: 42 horas. 
 

PRÁCTICA Nº 1. INSTALACIÓN DE SOFTWARE Y PROPORCIÓN DE 
MANUALES. 
OBJETIVO: Que el alumno se familiarice con los programas de cómputo que se 
utilizarán a lo largo del curso.  

PRÁCTICA N° 2. SELECCIÓN 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.  

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

PRÁCTICA N° 4. MATRIZ DE DATOS MORFOLÓGICA(1) 



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

PRÁCTICA N° 5. MATRIZ DE DATOS MORFOLÓGICA (2): Captura de 
caracteres y estados de carácter. 
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a establecer hipótesis de homología primaria 
con caracteres morfológicos. Que inicie la captura de los datos para su proyecto. 

PRÁCTICA 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 automático, en línea. 

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

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

PRÁCTICA N° 9. ESTRATEGIAS DE BÚSQUEDA. 
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a diferenciar que tipo de estrategia de 
búsqueda es la más apropiada para su proyecto. Que aprenda a ejecutar la 
búsqueda y guardar toda la información para su posterior edición. 

PRÁCTICA N° 10. CÁLCULO DE ÁRBOLES DE CONSENSO. 
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a calcular los árboles de consenso (estricto y 
mayoría) y que entienda cómo interpretarlos 

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

PRÁCTICA N° 12. IDENTIFICACIÓN DE SINAPOMORFIAS Y 
HOMOPLASIAS. 
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a trazar caracteres en la filogenia para 
identificar sinapomorfías, homoplasias, autoapomorfías lo que le ayudará a 
interpretar la evolución de los caracteres.  

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

PRÁCTICA N° 14. CÁLCULO DEL ÍNDICE DE BREMER. 
OBJETIVO: Que el alumno aprenda a ejecutar el índice de Bremer (o de 
decaimiento) en una hipótesis filogenética 

PRÁCTICA N° 15. DECISIONES TAXONÓMICAS BASADAS EN 
FILOGENIAS 
OBJETIVO: Que el alumno entienda cómo se realizan las decisiones taxonómicas 
usando los resultados de un análisis filogenético.  
 

 



IV. METODOLOGÍA Y DESARROLLO GENERAL DEL CURSO 
Presentaciones de los temas indicados en el temario y presentación de artículos de 
estudios de caso por parte de la profesora. Exposición de artículos, frente a grupo, 
por parte de los alumnos. Discusión general de artículos que aborden aspectos 
teóricos y estudios de caso. Actividades prácticas para reforzar los temas teóricos. 
 
Los alumnos desarrollarán un proyecto de investigación que consistirá en la 
elaboración de una filogenia, de un grupo biológico de su interés. Los proyectos de 
investigación serán individuales. Los alumnos inscritos deberán presentar un 
protocolo del proyecto al final del primer mes de clases. La elaboración de la matriz 
de datos y la ejecución de la filogenia se realizará durante las sesiones prácticas 
del curso. Estas sesiones también servirán para que los alumnos presenten avances 
de sus proyectos. Al finalizar el curso, el alumno deberá presentar ante grupo los 
resultados (filogenias) de su proyecto en una exposición y deberá entregar el escrito 
final (reporte) del proyecto. Los lineamientos que deberán seguir para la entrega del 
proyecto serán proporcionados por la profesora durante las primeras semanas del 
curso. 
 

V. SISTEMA GENERAL DE EVALUACIÓN 
Se realizarán evaluaciones teórico-prácticas. La teoría se evaluará mediante 
exámenes parciales y la discusión y exposición de artículos científicos. La práctica 
se evaluará con el proyecto de investigación pues se espera que en cada sesión 
práctica el alumno realice avances de su proyecto de investigación. Para tener 
derecho a la presentación de exámenes y a la entrega de proyectos deberá cubrir 
como mínimo el 80% de asistencias al curso. 

 
EVALUACIÓN DE LA PARTE TEÓRICA 

• Asistencia a clases:       10% 

• 2 exámenes parciales:      25% 

• Discusión y exposición de artículos científicos:   15% 
TOTAL:         50% 
 
EVALUACIÓN DE LA PARTE PRÁCTICA (proyecto de investigación) 

• Asistencia a sesiones prácticas     10%  

• Presentación del proyecto frente a grupo   20% 

• Entrega del escrito del proyecto de investigación  20% 
TOTAL:         50% 

TEORÍA (50%) + PRÁCTICA (50%) = 100 % 

 
VI. SALIDA DE CAMPO --- NO APLICA 
VII. CORRELACIÓN CON OTRAS MATERIAS: Evolución, Biogeografía, 

Principios de sistemática biológica, Botánica y Zoología.  



 
VIII. CRONOGRAMA DE ACTIVIDADES 
 

Actividades en el Aula (sesiones teóricas). 
Unidad 1. Semana 1 a la 2 
Unidad 2. Semana 3 a la 8 
Unidad 3. Semana 9 a la 12 
Unidad 4. Semana 13 a la 14 
Unidad 5. Semana 15 a la 16 
 

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