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Contenidos minimos

Parsimonia. Sinapomorfias, plesiomorfias, homoplasia. Grupos monofileticos, parafiléticos,
polifiléticos. Enraizamiento y. blsqueda de érbb!es flogenéticos. Algoritmos exactos vy
heuristicos. Medidas de ajuste y pesado de caracteres. Consenso y medidas de soporte.
Tratamiento de particiones de datos. Morfometria y landmarks.

PROGRAMA ANALITICO

Unidad 1: Sistematica biolégica: generalidades y conceptos basicos

Historia de la clasificacion de los organismos. Taxonomias populares y clasificaciones no
jerarquicas. Clasificaciones naturales; jerarquia lineana, taxones y categorias taxondmicas.
Clasificacion filogenética. Criterios para comparar métodos clasificatorios. Coédigos de

nomenclatura. Prioridad y tipificacion.

Unidad 2: Homologia y caracteres

Correspondencias en biologia comparada. Morfologia pre-evolutiva y reinterpretacion
darwiniana. Criterios de reconocimiento de homologias. Mecanismos de mantenimiento de
homologias morfoldgicas. Homologia primaria y secundaria. Caracteres y estados. Sintaxis

de caracteres fenotipicos.

Unidad 3: Parsimonia y optimizacion ‘
Terminologia de arboles. Reconstrucciones ancestrales. Eventos de transformacion e hipotesis
ad-hoc. Largo del caracter, largo del arbol. Criterios de optimalidad de hipétesis. Parsimonia y
simplicidad. Sinapomorfias, plesiomorfias, homoplasia. Grupos monofiléticos, parafiléticos,
polifiléticos. Caracteres informativos. Matrices de costos de transformacién. Optimizacion de
caracteres. Ambigliedades, entradas faltantes e inaplicables. Caracteres binarios, multiestado,
discretos y continuos. Fuentes de caracteres.

Unidad 3: Enraizamiento y blisqueda de arboles filogenéticos
Arboles con raiz y sin raiz. Enraizamiento y polaridad de cambios. Grupos externos y disefio -
de analisis filogenético. Numero de arboles en funcion de terminales. Blsquedas exactas y
heuristicas. Algoritmo de branch and bound. 'Algoritmo de secuencias de adicidon al azar.
Reacomodamientos SPR y TBR. Optimos locales y globales. Estrategias de busqueda. Islas
de arboles. Algoritmos para matrices complejas. Criterio de convergencia y de estabilidad del
CONsenso.

Unidad 4: Medidas de ajuste y pesado de caracteres
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indice de consistencia, indice de retencién. indices unitarios y globales. Pesado de caracteres
a priori y a posteriori. Funciones de pesado de caracteres. Pesado sucesivo. Pesgsi.D o
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implicados. Pesado a priori y modelos de evolucién molecular.

Unidad 5: Consenso y medidas de soporte | : 2, w/f
Representacion de multiples arboles 6ptimos. Consenso.estricto. Sinapomorfias sobre arboles

de consenso. Consenso de componentes combinables y de Adams. Consenso de mayoria.
Arboles podados. Soportes globales y de ramas individuales. Longitud de ramas. Soporte de
Bremer. Métodos de remuestreo para medir soporte de ramas. Bootstrap y Jackknifing.
Cantidad de datos y filogenias robustas. Soporte' y heterogeneidad metodoldgica.
Automatizacién de analisis mediante scripts.

Unidad 6: Tratamiento de particiones de datos

Analisis simultaneo y por particiones. ‘Conflicto entre particiones. Combinacién condicional.
Sefnales de interaccion. Medidas de congruencia entre arboles y matrices. Indice de
distorsion, distancias SPR, ILD (incongruence length difference). Test de ILD. Analisis de
sensitividad. Metaoptimalidad: comparando métodos filogenéticos. Analisis de congruencia.

Unidad 7: Morfometria y landmarks
Caracteres continuos y variabilidad intraespecifica. Minimos cuadrados y optimizacion de
caracteres ordenados. Gap coding y caracteres tratados como variables continuas. Escalado.

Landmarks y configuraciones ancestrales.
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Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Ref. Expte. N° 505.100/17

Buenos Aires, 2 5 SEP 0%

la nota a fojas 29 de la Dra. Irina Izaguirre, Directora del Departamento de Ecologia
Genética y Evolucion, mediante la cual eleva la informacion del curso de posgrado SISTEMATICA
TEORICA I: ANALISIS CLADISTICO que sera dictado del 15 de agosto al 3 de octubre de 2017 por el
Dr. Martin Ramirez con la colaboracion de la Dra. Alexandra Gottlieb y la Dra. Francisca Cunha de
Almeida,

VISTO:

la nota a fojas 36 presentada por Dr. Martin Ramirez mediante la cual presta su conformidad
para la modificacion del nombre del curso, sugerida por la Comisién de Doctorado, que pasara a
lamarse ANALISIS CLADISTICO,
CONSIDERANDO:

lo actuado por ta Comision de Doctorado

lo actuado por la Comision de Posgrado

lo actuado por la Comisién de Presupuesto y Administracion

lo actuado por este cuerpo en Sesion Ordinaria realizada en el dia de la fecha,

en uso de las atribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,

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

Articulo 1°: Aprobar el nuevo curso de posgrado ANALISIS CLADISTICO, de 94 horas de duracion.
Articulo 2°: Aprobar el programa de curso de posgrado ANALISIS CLADISTICO, obrante a fs 40 y 41.

Articulo 3°: Aprobar un puntaje maximo de fres (3) puntos para la Carrera del Doctorado.

Articulo 4° Aprobar un arancel de 200 médulos. Disponer que los fondos recaudados ingresen en la
cuenta presupuestaria habilitada para tal fin, y sean utilizados de acuerdo a la Resoclucién 072/03.

Articulo 5° Comuniquese a la Direccion de Movimiento de Fondos (Tesoreria), a la Direccion de
Presupuesto y Contabilidad, a la Direccion del Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, a la
Secretaria de Posgrado y a la Bibfioteca de ta FCEYN, con fotocopia del programa incluida. Cumplido

archivese,
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{3r. PABLO J. PAZOS.
Secretario Adjunto de Posgrado
FCEYN - UBA




