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SISTEMATICA TEORICA

Objetivos del curso:

1) Comprender los fundamentos légicos, epistemolégicos y metodologicos que
subyacen al analisis y sintesis de la informacién utilizada con el propdsito de
esclarecer las relaciones de parentesco entre los organismos.

2) Comprender los principios evolutivos que subyacen a la elaboracion de los
algoritmos utilizados en reconstrucciones filogenéticos.

3) Destacar la importancia de los estudios sobre la diversidad y las relaciones de
parentesco de los organismos en la biologia contemporanea.

4) Aprender a utilizar las herramientas informaticas mas comunmente usadas
para la construccion de arboles.

Programa

Unidad 1. Sistematica Biologica: generalidades y conceptos basicos.

Disciplinas relacionadas con la clasificaciéon. Historia de la clasificaciéon de los
organismos. Jerarquia Linneana, taxones y categorias taxonoémicas. Sintesis de las ideas
sobre clasificaciéon: La taxonomia Fenética, la Taxonomia Evolutiva y la Sistematica
Filogenética. Etapas de un estudio sistematico: Biuisqueda bibliografica, Obtencion e
identificacion de los especimenes en estudio. Seleccion y registro de caracteres. Analisis
de los caracteres, interpretacion de resultados y adopcién de decisiones taxonémicas.
Planteo de hipdtesis.

Unidad 2. La especie como unidad fundamental de la sistematica y de la
clasificacion biolégica.

Estatus ontoldgico de la especie. Realismo idealista. Realismo evolutivo y Nominalismo.
Conceptos de especie. Morfolégico. Paleontolégico. Fenético.  Biologico o de
aislamiento  reproductivo. Evolutivo. Cohesivo. Filogenético. Autoapomorfico.
Monofilético. Cronoespecies. Especies agamicas y especies partenogenéticas.

Tipos de especies. Variaciones infraespecificas. Variaciones intrapoblacionales.

Unidad 3. Introduccion al analisis cladistico.

Objetivos de la cladistica. El concepto Hennigniano. Caracteres plesiomorficos y
apomorficos. Sinapomorfias y autoapomorfias. El principio de Parsimonia. Longitud de
los cladogramas. Caracteres congruentes, consistentes y homoplasicos. Grupos
monofiléticos, Polifiléticos y parafiléticos. Congruencia de caracteres y homologia.
Homoplasias: convergencias, pararlelismos y reversiones. Distincidn entre cladogramas y
arboles evolutivos. Terminologia de arboles. Arboles con raiz y sin raiz.

Unidad 4. Caracteres y codificacion.

Definicién de caracter taxondémico. Clasificacion de caracteres segun sus fuentes:
Morfolégicos, Fisiologicos, Cromosomicos, Proteicos, Moleculares, Ecologicos,
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Etoldgicos, Biogeograficos. Caracteres y estados de los caracteres. Caracteres binarios y
multiestado. Caraceteres discretos y continuos. Homologias, analogias. El criterio de
similitud y la congruencia de -caracteres: homologias primarias y secundarias.
Codificacién de caractereres. Ventajas y desventajas de los distintos métodos de
codificacion. Caracteres faltantes e inaplicables. Transformacion entre caracteres: orden y
polaridad.

Unidad 5. Construccion de cladogramas.

Construccion en base a apomorfias compartidas: Argumentacion Hennigniana o regla de
la inclusién/exclusion. y Arboles de Wagner. Problemas de los arboles de Wagner.
Métodos exactos: Buisqueda Exhaustiva y Busqueda “Branch and Bound”. Métodos
heuristicos. El problema de las islas. Arboles 6ptimos locales y globales. Adicién por
pasos. Permutacion de ramas. Métodos NNI, SPR y TBR. Polaridad de los caracteres y
enraizamiento. Determinacion de la polaridad “a priori” y “a posteriori”. La comparacién
con el grupo externo. El criterio ontogenético y otros métodos de polarizacién “a priori”.
Polaridad y enraizamiento “a posteriori”. Programas de Computacién en cladistica:
NONA, TNT, PAUP, WINCLADA Yy otros.

Unidad 6. Optimizacién, medidas de ajuste y pesado de caracteres

Criterios de optimizacién. Parsimonia de Wagner o de Farris. Parsimonia de Fitch.
Parsimonia de Dollo. Optimizacion de caracteres (fast, slow y unambiguos). Medidas de
ajuste de los caracteres: longitud del cladograma; indice de consistencia; indice de
retencion; indice de consistencia reescalado. Pesado de caracteres: “a priori” y “a
posteriori”. Pesado “a priori” en caracteres moleculares: entre posiciones y dentro de
cada posicién. uniforme y no uniforme. El caso del gen ADNr 18s: distribucién y
frecuencia de delecciones e inserciones; “stems”, loops y cambios compensatorios de
bases; dominios variables y dominios conservados. Desvios en tasas de transicién y
transversion. Pesado “a posteriori”: Pesado sucesivo y Pesos implicados.

Unidad 7: Consenso y medidas de soporte

Consenso estricto. Consenso de componentes combinables. Consenso de Adam.
Consenso de Mayoria. Problemas de los arboles de consenso. Soportes a nivel de todo el
arbol. Distribucién de la longitud de los cladogramas. PTP. Soportes a nivel de ramas
individuales. Largo de rama. Soporte de Bremer. Procesos de aleatorizacién para medir
soporte de ramas. Método “bootstrap” y “Jacknifing”. Ventajas y desventajas de ambos
métodos.

Unidad 8. Filogenias moleculares: eleccion de la fuente de caracteres.

Variabilidad de secuencias y rango taxonémico a analizar. Cloroplastos: analisis por
sitios de restriccion y por secuenciacion. Rearreglos estructurales de cloroplastos y sus
implicancias en el analisis filogenético. Genes de cloroplastos y rango taxondémico de
utilidad: rbcL, atpB, matK, mdhF, 16rDNA, regién espaciadora atp-rbcL. Secuencias
nucleares y su rango taxonémico de utilidad: genes ribosomales ADNr18s, ADNr26s,
ADNr5.8s, ITS, IGS, 5s y genes espaciadores. Otros genes nucleares. Genes
mitocondriales.
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Unidad 9. Filogenias moleculares y el concepto de homologia.

Arboles de genes y arboles de especies. Homologias y duplicaciones. Genes ortélogos y
genes paralogos. Homologia y poliploidia. Hibridacién e introgresién. Homologia y
recombinacién genética. Tipos de alineacién. Alineacién global y local. Alineacién
visual. Métodos de alineacion por matrices de punto y por similitud. Método de
Alineacién dindmico de Needleman y Wunsch. Pardmetros de penalidad de apertura y
extension de “gaps”. Los “gaps” como caracteres filogenéticos. Alineamientos estaticos
vs. Alineamientos dinamicos: método de optimizacién directa. Programas informaticos.

Unidad 10: Hipétesis filogenéticas conflictivas:

Evaluacion de arboles a partir de distintas fuentes de caracteres: métodos combinados, de
consenso y de combinacion. Congruencia Topoldgica y congruencia de caracteres.
Mediciones cuantitativas de la incongruencia entre arboles. Significaciéon estadistica.
Causas de conflicto. Genes ortélogos y paralogos. Tasas heterogéneas entre taxa y entre
sitios. Composicién de bases sesgadas. Causas de origen organismico: evolucién
morfolégica convergente. Transferencia horizontal.

Unidad 11: Otros métodos de construccion de arboles.

Modelos de evolucién molecular: modelo de Jukes-Cantor, K2P, F81, HKY85 y GTR.
Construccién de arboles a partir de matrices de distancias. Analisis de agrupamiento.
UPGMA y Neighbor-Joining. Maxima verosimilitud y Analisis Bayesiano. Comparacién
de los distintos métodos. Programas informaticos.

Unidad 12: Cladistica, clasificacién y decisiones taxonémicas:

Taxones Mono, Para y Polifiléticos. Naturaleza de los taxones superiores. Ventajas y
desventajas de la clasificacién cladistica. Principales convenciones para transformar un
cladograma en una clasificacion cladistica: Subordinacién y Secuenciacién

Unidad 13: Analisis filogeografico

Definicién de andlisis filogeografico. Marcadores utilizados en estudios filogeograficos.
Haplotipos mitocondriales y herencia matrilineal. Marco tedrico del anélisis
filogeografico: Distribucién de linajes o “lineage sorting”y Teoria de la coalescencia.
Cladismo y filogeografia. Analisis estadistico de los resultados: método de Templeton.
Aplicaciones del anilisis filogeografico. Filogeografia comparada y biodiversidad.

Unidad 14: Otras aplicaciones del anilisis filogenético

Biogeografia histérica: Dispersion-vicariancia. Biogeografia cladistica. Analisis de
parsimonia de Brooks. Cladistica y su aplicacién en coevolucién. Arboles reconciliados.
Aportes de la sistemética a la conservacién de la biodiversidad. Estimaciones de la
diversidad. Medidas filogenéticas de diversidad.
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