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Filogenias

Estudio de las relaciones evolutivas
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Reconstruccion filogenética
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Tipos evidencia:

* Morfologicas

* Genotipos

» secuencias ADN o proteina




Filogenia vs taxonomia

En taxonomia se pretende clasificar.

Se puede hacer una taxonomia de coches o de tipos de canceres, pero no una filogenia.
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Dendogramas

Topologia — historia evolutiva

Longitud ramas — tiempos o distancias
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Terminologia

Clado: conjunto de especies emparentadas por un antepasado comun.

Taxon: clado con categoria taxondmica

Filograma: cladograma con distancias

Arbol ultramético: todas las ramas miden lo mismo hasta la raiz (suele representar
tiempos).

No ultramético ultramétrico

= = =




Topologia

—————————

—————————

—————————




Raiz
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Unrooted tree

Se puede anadir una raiz incluyendo un outgroup (a priori sabemos que taxén es el mas
antiguo)




Politomia




Monofilia, polifilia y parafilia

monofilético: un unico antecesor
polifilético: varios antepasados (ej. gusanos)
parafiléticos: un unico antecesor, pero no todos descendientes (gj. reptiles)
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Homologia

Ortdlogo: Secuencias especies diferentes ancestro comun
Paralogo: Secuencias mima especie ancestro comun
Xenodlogo: Secuencias especies diferentes ancestro comun, transferencia horizontal
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Premisas reconstruccion

Premisas reconstruccion:

Secuencia es correcta y pertenece a su organismo.

Secuencias homodlogas y ancestro comun.

Posicion alineamiento homologas.

Las secuencias evolucionan al azar.

Evolucion independiente entre posiciones.

No recombinacion.

Asumimos informacion suficiente. Debe comprobarse.

Arbol especies vs arbol secuencias



Especies vs secuencias
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Meétodos de reconstruccion

Distancias

Parsimonia

Maxima verosimilitud

Bayesianos




Meétodos basados en distancias

Evidencias — Matriz distancias — arbol
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* % cambios. (saturacion)

gaenalic distance

* modelos de sustitucion.

- diferencias entre las distancias tasas de sustitucion: ej. transiciones vs transversiones
- Distintas velocidades evolucion entre distintos sitios.

Arboles a partir de matriz distancia:
« UPGMA: ultramétrico

* Neighbor-joining: No ultramétrico



Parsimonia

Alimentacién Estémago Pezufias Bipedo Cola

Hombre Omnivoro Simple No Si No
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Parsimonia

La explicacion correcta es la de menos cambios.
Se buscan los arboles con menos cambios.

* Métodos heuristicos

Tipos de caracteres:

e no variables :(

* variables en todos :(

« autoapomorfias: variable sélo en un taxon :(

» sinapomorfias: compartidos por varios, pero no por todos (caracteres derivados) :)
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Problema parsimonia

Long branch attraction




Maxima verosimilitud

Busca el arbol maximoverosimil

» Evidencias + modelo -> arbol mas probable

Métodos heuristicos de busqueda del arbol.

Eleccion modelo mutacion:

* mas parametros, mejor ajuste, peores varianzas.
* programas para quedarse con el mas adecuado a nuestros datos.

Ventajas:

« A partir de los mismos datos mejor estadisticamente que distancias y parsimonia.
* No problema con ramas largas si hay suficiente informacion

Desventajas:

» Coste computacional.



Mc¢todos bayesianos

Inferencia bayesiana:
evidencias + prob a priori de los modelos -> prob posterior de los modelos

Modelo:

» parametros modelo mutacion
 arbol

Metropolis-coupled Montecarlo via Cadenas de Marvok (MCMCMC) para explorar el
espacio de arboles.

Computacionalmente muy lento.
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