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VISTO:

La nota presentada por la Direccién del Departamento de Ecologia, Genética y
Evolucion, mediante la cual eleva la informacién del curso de posgrado Analisis
Cladistico (DOC8800692) para el ano 2022,

CONSIDERANDO:
lo actuado por la Comisién de Doctorado,
lo actuado por la Comisién de Posgrado,
lo actuado por la Comisién de Presupuesto y Administracion,
lo actuado por este Cuerpo en la sesion realizada el dia 12 de diciembre de 2022,

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 dictado del curso de posgrado Analisis Cladistico
(DOC8800692) de 80 horas de duracidn, que serd dictado por el Dr. Martin Ramirez
con la colaboracion de las Dras. Alexandra Gottlieb y Gabriela Russo.

ARTICULO 2°: Aprobar el programa del curso de posgrado Analisis Cladistico
(DOC8800692) que como anexo forma parte de la presente Resolucidn, para su dictado
en el segundo cuatrimestre de 2022.

ARTICULO 3°: Aprobar un puntaje miximo de tres (3) puntos para la Carrera del
Doctorado.

ARTICULO 4°: Dejar establecido que si el presente curso de posgrado forma parte del
plan de estudios de un doctorando juntamente con el curso Filogenias Moleculares, se
le podrén otorgar por ambos cursos un puntaje miximo de hasta cinco (5) puntos para la
carrera del Doctorado.

ARTICULO 5°: Establecer un arancel de CATEGORIA 3 estableciendo que dicho
arancel estard sujeto a los descuentos y exenciones estipulados mediante la Resolucién
CD N° 1072/19. Disponer que los fondos recaudados ingresen en la cuenta

presupuestaria habilitada para tal fin, y sean utilizados de acuerdo a la Resolucion
072/03.

ARTICULO 6°: Disponer que de no mediar modificaciones en el programa, la carga
horaria y el arancel, el presente Curso de Posgrado tendrd una vigencia de cinco (5) afios
a partir de la fecha de la presente Resolucion.

ARTICULO 7° Comuniquese a todos los Departamentos Docentes, a la Direccién de
Estudiantes y Graduados, a la Direccién de Movimiento de Fondos, a la Direccién de
Presupuesto y Contabilidad, a la Biblioteca de la FCEyN y a la Secretaria de Posgrado
con copia del programa incluida. Cumplido, pase QBIOLOGICA#FCEN y resérvese.



ANEXO

Programa

Analisis Cladistico

Contenidos minimos

Comparacion entre distintos métodos de clasificacion. Clasificaciones naturales.
Homologia, caracteres y estados. Arboles filogenéticos y criterios de optimalidad.
Optimizacién. Maxima parsimonia. Sinapomorfias, plesiomorfias, homoplasia. Grupos
monofiléticos, parafiléticos, polifiléticos. Enraizamiento y busqueda de drboles
filogenéticos. Algoritmos exactos y heuristicos. Medidas de ajuste y pesado de
caracteres. Consenso y medidas de soporte. Tratamiento de particiones de datos.
Landmarks, morfometria y morfoespacio.

PROGRAMA ANALITICO

Unidad 1. Sistemadtica bioldgica: generalidades y conceptos bédsicos

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. Cédigos 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 morfolégicas. 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
hipdtesis ad-hoc. Largo del caricter, largo del arbol. Criterios de optimalidad de
hipdtesis. Parsimonia y simplicidad. Sinapomorfias, plesiomorfias, homoplasia.
Grupos monofiléticos, parafiléticos, polifiléticos. Caracteres informativos. Matrices de
costos de transformacion. Optimizacion de caracteres. Ambigiiedades, entradas
faltantes e inaplicables. Caracteres binarios, multiestado, discretos y continuos. Fuentes
de caracteres.

Unidad 3. Enraizamiento y btisqueda de arboles filogenéticos

Arboles con raiz y sin raiz. Enraizamiento y polaridad de cambios. Grupos externos y
disefio de andlisis filogenético. Numero de arboles en funcién de terminales. Busquedas
exactas y heuristicas. Algoritmo de branch and bound. Algoritmo de secuencias de
adicién al azar. Reacomodamientos SPR y TBR. Optimos locales y globales.
Estrategias de buisqueda. Islas de arboles. Algoritmos para matrices complejas. Criterio
de convergencia y de estabilidad del consenso.

Unidad 4. Medidas de ajuste y pesado de caracteres

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.
Pesos implicados.

Unidad 5. Consenso y medidas de soporte

Representacion de maltiples drboles 6ptimos. Consenso estricto. Sinapomorfias sobre
arboles de consenso. Consenso de mayorfa. Arboles podados. Soporte de Bremer.
Meétodos de remuestreo para medir soporte de ramas. Bootstrap y Jackknifing. Soporte y
heterogeneidad metodoldgica. Automatizacién de anélisis mediante scripts.



Unidad 6. Tratamiento de particiones de datos

Andlisis simultdneo y por particiones. Combinacion condicional y sefiales de
interaccién. Medidas de congruencia entre 4rboles y matrices. Indice de distorsion,
distancias SPR, ILD (incongruence length difference). Test de ILD. Analisis de
sensitividad.

Unidad 7. Morfometria y landmarks

Optimizacion de caracteres continuos mediante parsimonia. Escalado. Landmarks y
configuraciones ancestrales.
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