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VISTAS:

Las presentes actuaciones mediante las cuales el Dr. Andrés Sebastian Quinteros, eleva
matriz curricular con sus contenidos programaticos para la aprobacion de la asignatura
Sistematica Filogenética (optativa), correspondiente al Plan de Estudio 2013 de la carrera
Licenciatura en Ciencias Biologicas que se dicta en esta Unidad Académica, y

CONSIDERANDO:

Que a fs. 36, la Escuela de Biologia eleva Planilla de Control y sugiere se apruebe la
propuesta de la misma.

Que tanto la comisién de Docencia y Disciplina e Interpretacion y Reglamento a fs. 37,
aconsejan aprobar la Matriz Curricular (fs. 19/21), Programa Analitico y sus objetivos particulares
(22/25), Programa de Trabajos Practicos y sus objetivos particulares (fs. 25/27), Bibliografia
(fs.28/32) y Reglamento de Catedra (fs.33/34).

Que en virtud de lo expresado, corresponde emitir la presente de acuerdo a los términos
estipulados en su parte dispositiva.

POR ELLO y en uso de las atribuciones que le son propias:
EL VICE-DECANO DE LA FACULTAD DE CIENCIAS NATURALES
RES UELYVE.:

ARTICULO 1°.- APROBAR y poner en vigencia a partir del periodo lectivo 2018 lo siguiente:
Matriz Curricular, Programa Analitico con sus objetivos particulares, Programa de Trabajos
Practicos con sus objetivos particulares, Bibliografia y Reglamento de Catedra, correspondientes a
la asignatura Sistematica Filogenética (optativa), carrera Licenciatura en Ciencias Biolagicas - plan
2013, elevados por el docente Dr. Andrés Sebastian Quinteros, que como Anexo, forma parte de la
presente Resolucion.

ARTICULO 2°.- DEJAR INDICADO que S| se adjunta el archivo digital de los contenidos
programaticos de la asignatura, dispuestos por Resolucion CDNAT-2013-0611.

ARTICULO 3°.- HACER saber a quien corresponda, por Direccion de Alumnos fotocopiese siete
(7) ejemplares de lo aprobado, uno para el CUECNa, Escuela de Biologia, Biblioteca de Naturales,
Direccion de Docencia, Catedra y para la Direccién de Alumnos y siga a esta para su toma de
razon y demas efectos, publiquese en el Boletin Oficial de la Universidad Nacional de Salta.

mc

DRA. DORAANA DAVIES ING. CARLQS H' HERRANDO
SECRETARIA ACADEMICA VICE-DECANO
FACULTAD DE CIENCIAS NATURALES FACULTAD DE CIENCIAS NATURALES
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MATRIZ CURRICULAR
DATOS BASICOS DEL ESPACIO CURRICULAR R
Nombre: SISTEMATICA FILOGENETICA (OPTATIVA)
erarrera: LICENCIATURA EN CIENCIAS BIOLOGICAS
Plan de estudios: 2013

| Tipo: (oblig/optat) Optativa Numero estimado de alumnos: 10 i
;Régimen: Anual ....... 1° Cuatrimestre ....... 2° Cuatrimestre X T
! CARGA HORARIA: Total: 105 horas Semanal: 7 horas |
i Aprobacién por: Examen Final Promocién X !

' DATOS DEL EQUIPO DOCENTE

Responsable a cargo de la actividad curricular:

Docentes (incluir en la lista al responsable)

( ] Grado  académico | Cargo Dedicacién en horas |
 Apellido y Nombres .
| maximo (Categoria) | semanales
'Lobo Gaviola, Fernando Profesor
} g Doctor 10 Hs
' José (SUPERVISOR) Asociado |
Quinteros, Andrés Auxiliar de
» Doctor 20 Hs
Sebastian Primera
Auxiliares no graduados
| N° de cargos rentados: ..... N° de cargos ad honorem: ....

DATOS ESPECIFICOS/DESCRIPCION DEL ESPACIO CURRICULAR
OBJETIVOS

Que el alumno comprenda la importancia y las relaciones de la Clasificacion, Filogenia, |

i
|
| Nomenclatura y Taxonomia, dentro de las Ciencias biologicas. ‘ |
| Que el alumno alcance el conocimiento sobre las ideas y conceptos fundamentales ‘
i relacionados con la sistematica filogenética. !
' Que el alumno se familiarice con las técnicas actuales del andlisis cladistico y la evaluacion de i

sus resultados. |
| Que el alumno adquiera una vision integral del proceso de reconstruccion de las relaciones |
| filogenéticas entre los organismos, valore la importancia de este conocimiento y sus |

| Zip a4
| aplicaciones. i
L
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evolutivos.

[ " A - 2 1
Que alumno comprenda y aplique los diferentes usos de las filogenias en enfoques eco-

PROGRAMA

Contenidos minimos segun Plan de Estudios

Transcribir los contenidos que obran en el Plan de Estudios correspondiente.

Introduccién y justificacion Anexo |

Programa Analitico con objetivos especificos por unidad Anexo |

Programa de Trabajos

especificos Anexo |

Practicos/Laboratorios/Seminarios/Talleres

con

objetivos

ESTRATEGIAS, MODALIDADES Y ACTIVIDADES QUE SE UTILIZAN EN EL DESARROLLO |
' DE LAS CLASES (Marcar con X las utilizadas)

Clases expositivas X ' Trabajo individual X ‘
Practicas de Laboratorio X Trabajo grupal X |
Practica de Campo Exposicion oral de alumnos X

Practicos en aula (resolucion de ejercicios, Disenio y ejecucién de i
problemas, analisis de textos, etc.) | proyectos \
Practicas en aula de informatica X Seminarios X 1
Aula Taller Docencia virtual X }
Visitas guiadas Monografias 1
Practicas en instituciones Debates |

OTRAS (Especificar):

PROCESOS DE EVALUACION

De la enseiianza
Encuestas de opinion

Del aprendizaje

Coloquios, Parciales, presentaciones individuales y grupales.

BIBLIOGRAFIA Anexo Il

REGLAMENTO DE CATEDRA Anexo ll|
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ANEXO |
Ubicacion de la Asignatura

Es una asignatura optativa, corresponde al quinto afio de la carrera. Su cursado es de régimen

cuatrimestral (segundo cuatrimestre) con una carga horaria semanal de 7 horas y total de 105
horas.

Introduccidén y Justificacion

La sistematica filogenética ha alcanzado en la ultima década una dimensién impensada, teniendo
una fuerte influencia e impacto en distintas otras disciplinas de la biologia. Las teorias y
metodologias cladisticas exhiben un rigor cientifico y poder de prediccion solo reservado para
pocas ramas de la biologia. Hoy en dia la cladistica es participe fundamental en el estudio y
verificacion de procesos y modelos evolutivos, de procesos de coevolucion (huéspedes/parasitos,
planta/animal, etc.), en el andlisis del origen de adaptaciones y procesos selectivos, en la
interpretacion biogeografica, e inclusive brinda argumentos genealdgicos a la hora de calificar
especies con fines de conservacion. Estos son algunos de los campos mas comunes donde se
utiliza la cladistica como eje tedrico fundamental, desconocer esta realidad por parte de los
bidlogos actuales implica una muy importante falta en su acervo cientifico impidiéndoles percibir la

realidad de la naturaleza bajo una perspectiva plena de informacién y reveladora

PROGRAMA ANALITICO
CON OBJETIVOS ESPECIFICOS POR UNIDAD

UNIDAD 1. Introduccién a la Sistematica. Historia. La posicion de la Sistematica en la Biologia.
Definiciones generales, Nomenclatura, Taxonomia, Sistematica, Cladistica. Sistematica y la
Filosofia de la Ciencia. Escuelas de Sistematica. Evolucionistas, feneticistas y cladistas.

Objetivos:

Comprender la importancia de la Sistematica en las Ciencias Biologicas.

Discernir las similitudes y diferencias entre las escuelas de taxonomia.

Comprender la necesidad de una clasificacion biologica y el uso de las categorias jerarquicas.

UNIDAD 2. Cladogramas: taxa terminales, nodos, raiz, ramas, apomorfias, homoplasias, etc.
Definiciones de Monofilia, Parafilia y Polifilia. Polaridad o direccién del cambio. Criterios de

optimalidad: Parsimonia. Maxima Verosimilitud. Inferencia Bayesiana.

Objetivos:
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Conocer las partes de los cladogramas y sus diferencias con otros dendrogramas

Identificar grupos mono, para y polifiléticos.

Reconocer la diferencia entre homologia y homoplasia en un contexto filogenético.

Reconocer el concepto y la importancia del grupo externo en los analisis filogenéticos.

Conocer la necesidad de un criterio de optimalidad en los anélisis filogeneticos.

Discutir acerca de las ventajas y desventajas existentes entre los diferentes criterios de
optimalidad.

UNIDAD 3. Naturaleza de los caracteres y su codificaciéon. Continuos, discretos. Binarios vy
multiestados. Inclusion o no de taxa y/o caracteres con entradas faltantes. Inclusion de fésiles en
los analisis. Caracteres polimorficos: Codificacién. Matrices de pasos. La jerarquia en las
relaciones ancestro-descendiente, las hipotesis de homologia y series de transformacion en los
analisis morfoldgicos, la naturaleza bioldgica de las mismas. Tratamiento ordenado o no ordenado
de los caracteres multiestados. Caracteres Moleculares. Alineamiento. Alineamiento y homologias.
Secuenciacion y significado biologico de los GAPS. Construccion de Matrices para los programas
mas corrientes empleados en el anélisis filogenético.

Objetivos:

Identificar los caracteres utiles en los analisis filogeneticos.

Reconocer la variaciéon de los caracteres teniendo en cuenta su naturaleza.

Conocer las diferentes metodologias propuestas para la codificacion de caracteres y construcciéon
de matrices.

Reconocer los posibles problemas existentes en la identificacion de los estados, la codificacion y

la homologia de los caracteres morfologicos y moleculares a utilizar en un analisis filogenético.

UNIDAD 4. Busquedas de arboles. Parsimonia: Busquedas Heuristicas y Exactas. Permutacion de
ramas. TBR y SPR. Numero de arboles posibles. Pesado de los caracteres en el analisis cladistico.
Tipos de pesados comunmente utilizados en estudios morfologicos (pesado sucesivo, pesos
implicados). Inferencia Bayesiana. Modelos Evolutivos. Relojes Moleculares. Datacion de Nodos.
Arboles calibrados temporalmente.

Objetivos:

Conocer los principales algoritmos de construccion de arboles filogenéticos.

Identificar y solucionar los posibles problemas que ocurren con el fenémeno de islas.

Interpretar la informacion que arroja un arbol filogenético.
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UNIDAD 5. Andlisis de los resultados. Medidas de la congruencia / incongruencia en los
resultados de un analisis; indices de consistencia, retencién y retencion rescalado. Arboles de
Consenso. Medidas mas comunes de soporte en el analisis cladistico: Bremer support, Bremer
support relativo de Goloboff, Bootstrapping, TPT y Jackknifing. Falencias y aciertos en la medicién
de la confidencialidad de nuestros resultados. Probabilidades posteriores de los analisis
Bayesianos.

Objetivos:

Conocer las principales medidas de congruencia utilizadas.

Reconocer las ventajas y desventajas de utilizar arboles de consenso

Conocer las medidas de apoyo mas comunmente utilizadas.

|dentificar |las ventajas y desventajas de pesar caracteres en un analisis filogenético.

Discutir acerca de si el uso de pesos implicados corresponde a un criterio de optimalidad diferente

al de parsimonia

UNIDAD 6. Analisis de datos morfologico versus molecular. Combinacién de diferentes sets de
datos (analisis de evidencia total). Diferentes indices de Congruencia. Distancias de SPR. Analisis
separados (valor probabilistico y fortaleza de las coincidencias).

Objetivos:

Identificar las ventajas y desventajas de los andlisis de evidencia total.

Discutir sobre las ventajas y desventajas del uso estricto de caracteres moleculares o

morfologicos en los analisis filogenéticos.

UNIDAD 7. Conceptos de especie. Impacto de la cladistica en la taxonomia tradicional.
Representacion de la filogenia en las clasificaciones. Problemas planteados en ejemplos de la
fauna neotropical. Taxonomia Integrativa. Limite de especies. Analisis coalescente.

Objetivos:

Conocer el impacto de la cladistica en la nomenclatura y la taxonomia tradicional.

Discutir acerca de la utilizacion de la nomenclatura Linneana o de PhyloCode.

Conocer la “nueva” taxonomia integrativa (o integral).

UNIDAD 8. Estudios derivados de la cladistica actual: Métodos filogenéticos comparativo. Mapeo
de caracteres. Arboles dentro de Arboles: Coevolucién de parasitos y hospedadores, asociaciones
planta-animal. Biogeografia Cladistica. Métodos cladisticos mas corrientes. Uso de los

cladogramas en Biogeografia Histérica. Las filogenias en biologia de la conservacion.
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Objetivos:
Conocer las utilidades de los cladogramas en otras disciplinas de las ciencias biologicas.

Reconocer la importancia de la informacién filogenética en los estudios eco-evolutivos.
PROGRAMA DE TRABAJOS PRACTICOS

El desarrollo de este programa de Trabajos Practicos resulta fundamental para dar cumplimiento a
objetivos particulares procedimentales en cuanto se refiere a entrenar al alumno en el trabajo
concreto de la sistematica cladista, a desarrollar trabajos individuales y grupales, a capacitarse en
el analisis sistematico de un grupo taxonémico, y en la lectura critica y discusion de los trabajos

Trabajo Practico N°1. Seleccion de Taxa, muestras y busqueda de caracteres. Delimitacion del
grupo interno y de los externos a utilizarse. Seleccion de la fuente de evidencia a estudiarse
(morfologica, molecular, etc.). Anélisis de la variacion.

Objetivo:

Codificar los caracteres teniendo en cuenta su variacion. Construir matrices de pasos.

Trabajo Practico N°2. SEMINARIO. Exposicion y discusién de articulos a cargo de los alumnos.
Objetivo:
Discutir acerca de las importancias relativas de los caracteres morfoldgicos y moleculares en los

analisis filogenéticos.

Trabajos Practicos N°3. Definicion de caracteres morfolégicos. Descripcidon formal de los
caracteres. Distintos métodos de codificacion. Ensayos diferentes con caracteres polimorficos y
continuos. Elaboracion de matrices.

Obijetivo:

Construir matrices para la realizacion de analisis filogenéticos.

Trabajos Practicos N°4. Caracteres moleculares. Alineamiento. Homolegia. Gaps como entrada
faltante o como 5to estado. Uso de software para alinear secuencias: ClustalX, Malign; Mega;
Muscle. Modelos evolutivos. Criterios de eleccion. Software empleado para los mismos:
JModelTest.

Objetivo:

Alinear secuencias de genes utilizando diferentes software.
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Trabajo Practico N°5. Analisis de las matrices mediante el uso de programas de parsimonia
(TNT). Anélisis empelando pesos iguales. Cambiando aditividades. E| uso de pesos implicados. La
busqueda de arboles de consenso.

Objetivos:

Aplicar herramientas de software especializado.

Construir cladogramas utilizando software especializado.

Calcular longitud de los cladogramas.

Calcular arboles de consenso, soporte y diferentes medidas de congruencia.

Trabajo Practico N°6. Andlisis de matrices mediante Inferencia Bayesiana. Matrices moleculares.
Analisis mixtos (morfologia y moléculas). Software utilizado para analisis bayesianos: Mr. Bayes:
*BEAST. Software asociado: Tracer; TreeAnnotator; LogCombiner; Beauti. Visualizacion de
arboles obtenidos: uso de FigTree. Obtencién de arboles calibrados temporalmente.

Objetivos:

Construir cladogramas mediante Inferencia Bayesiana.

Aplicar diferentes modelos evolutivos dependiendo del marcador utilizado.

Utilizar la informacién de fosiles en la datacion de nodos.

Obtener arboles calibrados temporalmente.

Trabajo Practico N°7. Descripcion de los resultados. Definicidon de los grupos monofiléticos y
caracteres que sostienen los distintos nodos. Listas de apomorfias. Discusion de los resultados
segun la sistematica vigente del grupo. Calculo de medidas de soporte. Bootstraping, Jacknifing y
soporte de Bremer. Comparacion de resultados obtenidos aplicando distintos programas y criterios.
Discusion de los distintos métodos.

Objetivos:

Reconocer las partes de un cladograma.

Identificar grupos mono, para y polifiléticos.

Identificar homologias, homoplasias, apomorfias y plesiomorfias dentro de un cladograma.
Calcular longitud de los cladogramas.

Calcular arboles de consenso, soporte y diferentes medidas de congruencia.

Pesar diferencialmente los caracteres.

Optimizar y evaluar los diferentes cambios que sufren los caracteres.

T. Practico N°8. SEMINARIO. Exposicion y discusion de articulos a cargoe de los alumnos.
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Objetivo:

Discutir y comprender la utilizacion de la filogenia en programas de ecologia evolutiva.

Trabajo Practico N°9. Aplicacién de cladogramas en métodos de conservacién y biogeografia |.
Ensayo sobre mismos ejemplos anteriores de aplicacion del peso taxonémico y otros indices
similares.

Objetivos:

Mapear los caracteres utilizando los diferentes programas asociados.

Comprender la importancia de la informacion filogenética en estudios de adaptacion y de
evolucién.

ANEXO I

BIBLIOGRAFIA
BREMER, K. 1990. Combinable component consensus. Cladistics, 6: 369-372.
BREMER K. 1992. Ancestral Areas: a cladistic reinterpretation of the center of origin concept.
Systematic Biology 41: 436-445.
BREMER, K. 1994. Branch support and tree stability. Cladistics, 10: 295-304.
BREMER, K. 1988. The limits of amino-acid sequence data in angiosperm phylogenetic
reconstruction. Evolution, 42: 795-803.
BROOKS DR. 1990. Parsimony analysis in historical biogeography andcoevolution: ethodological
and theoretical update. Systematic Zoology 39:14-30.
CARPENTER, J. M. 1992. Random cladistics. Cladistics, 8: 147-153.
CARPENTER, J. M. 1996. Uninformative bootstrapping. Cladistics, 12: 177-181.
Chacon J, Renner SS. 2014. Assessing model sensitivity in ancestral area reconstruction using
LAGRANGE: a case study using the Colchicaceae family. Journal of Biogeography
doi:10.1111/jbi.12301.
CLARK, C. & D. J. CURRAN. 1986. Outgroup analysis, homoplasy, and global parsimony: a
response to Maddison, Donoghue and Maddison. Systematic Zoology, 35: 422-426.
CRISCI, J. V. & M. F. LOPEZ ARMENGOL. 1983. Introduccion a la teoria y practica de la
taxonomia numérica. Serie de Biologia, Monografia N° 26, Secretaria General de la OEA. 132 pp.
DE QUEIROZ, K. & D. A. GOOD. 1997. Phenetic clustering in biology: a critique. The Quarterly
Review of Biology, Vol.72, N°1: 3-30.
DE QUEIROZ, K. 1996. Including the characters of interest during tree reconstruction and the
problems of circularity and bias in studies of character evolution. The American Naturalist, 148(4):
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HALL, B. K. 1994. Homology. The hierarchical basis of comparative biology. Academic Press. 483

pp.
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ANEXO il
REGLAMENTO DE CATEDRA

_ Las actividades de la Catedra comprenden: Clases Teodricas, Trabajos Practicos, Seminarios y

Evaluaciones Parciales.
Clases Tedricas
Se dicta 4hs de teoria a la semana. Su asistencia no es obligatoria.

Trabajos Practicos
Se desarrollan dos clases practicas por semana de 3 horas de duracion. Los Trabajos Practicos

son de asistencia obligatoria.

Seminarios
Durante el cursado de la materia, los estudiantes deberan leer un articulo sobre algun tema en
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particular. Este articulo se expondra y discutird en un clase. Se prevé al menos tres topicos para
estos seminarios de discusion:

Ventajas y desventajas de caracteres tomados de diferente fuente.

Andlisis de un articulo que incluya una filogenia

Analisis de un articulo donde se aplica una filogenia para estudios eco-evolutivos.

Evaluaciones Parciales

Se realizan dos evaluaciones parciales, cada una con su correspondiente recuperacion. Los
examenes parciales se aprueban con 60 puntos sobre 100.

El alumno que no asistiera al parcial, debera justificar la inasistencia dentro de las 24 hs.
habiles siguientes, para tener la oportunidad de realizar el examen parcial y su recuperacion en

otra fecha.

Regularidad
Para obtener la regularidad de la asignatura, los alumnos deberan cumplir con:
El 80% de asistencia y aprobacién de los trabajos précticos.

La aprobacion de los dos examenes parciales con 60 puntos (como minimo) sobre 100.

Promocién

Para obtener la promocién directa de la asignatura los alumnos deberan:

Cumplir con el 80% de los trabajos practicos.

Aprobar los respectivos parciales con una nota igual o superior a 70 puntos sobre 100.

Aprobacion de la Asignatura
La aprobacion final de la asignatura es a través de:

Examen final oral o escrito si el alumno es regular.
Examen final oral y escrito con aplicaciones de software estudiado durante el transcurso de los

practicos, si es alumno libre.
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