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VISTO:

Las presentes actuaciones, relacionadas con la elevacién del DR. LOBO GAVIOLA,
FERNANDO JOSE y DR. QUINTEROS, ANDRES SEBASTIAN docente de la asignatura SISTEMATICA
FILOGENETICA (OPTATIVA), para la carrera de Licenciatura en Ciencias Biolégicas - plan 2013;

y
CONSIDERANDO:

Que la Escuela de Biologia a fs. 15, aconseja aprobar los contenidos programaticos
elevados por los citados docentes;

Que tanto, la Comisién de Docencia y Disciplina como la de Interpretacion y Reglamento a
fs. 16, aconsejan aprobar matriz curricular, programa analitico, programa de trabajos practicos,
bibliografia y reglamento de catedra de la asignatura Sistematica Filogenética (optativa), para la
carrera de Licenciatura en Ciencias Biolégicas - plan 2013;

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,
LA DECANA DE LA FACULTAD DE CIENCIAS NATURALES

RESUELVE:

ARTICULO 1°.- APROBAR y poner en vigencia a partir del presente periodo lectivo 2013 — lo
siguiente: Matriz Curricular, Programa Analitico, Programa de Trabajos Précticos, Bibliografia, y
Reglamento de Catedra, correspondiente a la asignatura SISTEMATICA FILOGENETICA
(OPTATIVA), para la carrera de Licenciatura en Ciencias Biolégicas - plan 2013 - elevado por
el DR. LOBO GAVIOLA, FERNANDO JOSE y DR. QUINTEROS, ANDRES SEBASTIAN, docentes de
dicha asignatura, que como Anexo |, forma parte de la presente Resolucion.

ARTICULO 2°.- DEJAR INDICADO que los citados docentes, si adjuntan el archivo digital de los
contenidos programaticos de la asignatura, dispuestos por Resolucion CDNAT-2009-0165.

ARTICULO 3°.-HAGASE saber a quien corresponda, por Direccién Alumnos fotocopiense seis (6)
ejemplares de lo aprobado, uno para el CUECNa, Escuela de Biologia, Biblioteca de Naturales,
Direccién Docencia, Catedra y para la Direccion Alumnos y siga a ésta, para su toma de razon y
demas efectos, publiquese en el Boletin Oficial de la Universidad Nacional de Salfa.

»»»»»»
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LIC. RCEDES ALEMAN M

SECRETARIA ACADEMICA
FACULTAD DE CIENCIAS NATURALES FACULTAD DE ZIENCIAS NATURALES
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1. Nombre

1.3 Tipo'

1.5 Regimen

6. Aprobacion ‘

2. CARGA HORARIA 105

HORAS TEORICAS 45
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ANEXO |

1. CARACTERIZACION DEL ESPACIO CURRIGULAR

SISTEMATICA FILOGENETICA

2.

=

Carrera y Plan de estudio 2013
Licenciatura en Cs. Biologicas

OPTATIVA

Cuatrimestr
al

.
: ‘ Otros
2do cuatrimestre ,

14N°

estimado de
alumnos

Por

Examen
final

3. EQUIPO DOCENTE

Profesores

f— — - e

Apellido y Nombres

LOBO GAVIOLA, FERNANDO JOSE

HORAS PRACTICAS 60

Categoria y Dedicacion

PROF. ASOC. SIMPLE

Auxiliares

'l ANDRES SEBASTIAN QUINTEROS

AUX. DE 1RA. SEMI
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l— 4, OBJETIVOS GENERALES"

+  Que el alumno comprenda la importancia y las relaciones la Clasificacién, Filogenia, Nomenclatura y Taxonomia,
dentro de las Ciencias biologicas.

+ Que el alumno alcance el conocimiento sobre las ideas y conceptos fundamentales relacionados con la
sistematica filogenética.

+  Que el alumno se familiarice con las técnicas actuales del anélisis cladistico y la evaluacién de sus resuitados.

+ Que el alumno adquiera una visi6n integral del proceso de reconstruccion de las relaciones filogenéticas entre
los organismos, valore la importancia de este conocimiento y sus aplicaciones.

+  Que alumno comprenda y aplique los diferentes usos de las filogenias en enfoques eco-evolutivos.

e e e e

5. PROGRAMA

5.1 Introduccidn y justificacién

5.2 Analitico con objetivos particulares para cada unidad
ANEXO

5.3 De Trabajos Practicos con objetivos especificos

5.4 De Practicos de campo

6. ESTRATEGIAS METODOLOGICAS (Marcar con X las utilizadas)"”

Clases expositivas X Trabajo individual
X Practicas de Laboratorio X Trabajo grupal

Practica de Campo X El); l?ﬁ’:rsién orgt e
X Practicos en aula X Debates

Aula de informatica X Seminarios

Aula Taller Docencia virtual

Visitas guiadas Monografias

OTRAS (Especificar):

7. PROCESOS DE EVALUAC!ON '

Encuesta de
opinion

7.1 De la ensefianza”

7.2 Del aprendizaje’

Coloquios, parciales
y  presentaciones
individuales y
grupales.
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8. BIBLIOGRAFIA"

ANEXO

e R e = R

9. REGLAMENTO DE CATEDRA

ANEXO

ANEXOS MATRIZ CURRICULAR SISTEMATICA FILOGENETICA — PLAN 2004
5. INTRODUCCION 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 prediccién solo reservado para
pocas ramas de la biologia. Hoy en dia la cladistica es participe fundamental en el estudio y
verificacién 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
interpretacién 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.
5.2 PROGRAMA ANALITICO

UNIDAD 1. Introduccién a la Sistematica. Historia. La posicién 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 Bioldgicas.
Discernir las similitudes y diferencias entre las escuelas de taxonomia.

Comprender la necesidad de una clasificacion biolégica y el uso de las categorias jerarquicas.
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UNIDAD 2. Cladogramas: taxa terminales, nodos, raiz, ramas, apomorfias, homoplasias, etc.
Definiciones de Monofilia, Parafilia y Polifilia. Polaridad o direccién del cambio. “Enraizamiento”.
Test de la monofilia. Método del grupo externo. Ontogenia y polarizacion. Criterios de optimalidad:
anadlisis de Parsimonia y otros criterios empleados en la selecciéon de los arboles mas optimos.

Modelos evolutivos. Tipos de Optimizacion.

Objetivos:

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

optimalidad.

UNIDAD 3. Busquedas heuristicas y exactas de arboles. Swapeo de los arboles, diferentes
formas. TBR y SPR. Numero de arboles posibles. Pesado de los caracteres en el analisis
cladistico. Tipos de pesados comunmente utilizados en estudios morfolégiéos (pesado sucesivo,
pesos implicados); tipos de pesado empleados en analisis moleculares (la validez de los

“supuestos” considerados en los mismos).

Objetivos:
Conocer los principales algoritmos de construcciéon de arboles filogenéticos.
Identificar y solucionar los posibles problemas que ocurren con el fenémeno de islas.

Interpretar la informacién que arroja un arbol filogenético.

UNIDAD 4. Naturaleza de los caracteres y su codificaciéon. Continuos, discontinuos. Binarios y
multiestados. Sobre la inclusidén o no de taxa y/o caracteres con muchas entradas faltantes.
~ Inclusion de fosiles en los andlisis. Diferentes formas de analizar los caracteres polimorficos.
Matrices de pasos. La jerarquia en las relaciones ancestro-descendiente, las hipdtesis de

homologia y series de transformacion en los andlisis morfolégicos, la naturaleza biolégica de las
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mismas. Tratamiento ordenado o no ordenado de los caracteres multiestados. Programas mas

corrientes empleados en el analisis filogenético.

Objetivos:

Identificar los caracteres Utiles en los analisis filogenéticos.

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

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

Reconocer los posibles problemas existentes en la identificacién de los estados, la codificacién y

la homologia de los caracteres morfolégicos y moleculares a utilizar en un andlisis filogenético.

UNIDAD 5. Andlisis de los resultados. Medidas de la congruencia / incongruencia en los
resultados de un analisis; indices de consistencia, retencion y retencién rescalado. Arboles de
Consenso: Adams, Semiestricto, Estricto, etc. Medidas mé&s comunes de soporte en el anélisis
cladistico: Bremer support, Bremer support relativo de Goloboff, Bootstrapping, TPT y Jackknifing.

Falencias y aciertos en la medicién de la confidencialidad de nuestros resultados.

Objetivos:

Conocer las principales medidas de congruencia utilizadas.

Reconocer las ventajas y desventajas de utilizar arboles de concenso

Conocer las medidas de apoyo mas comunmente utilizadas.

Identificar las ventajas y desventajas de pesar caracteres en un andlisis filogenético.

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

al de parsimonia

UNIDAD 6. Alineamiento y homologias. Estructura secundaria de las moléculas. Secuenciacion y
significado bioldgico de los GAPS. Estrategias para evitar el problema. Andlisis de datos
morfolégico versus molecular. Combinacién de diferentes sets de datos (analisis de evidencia
total). Diferentes indices de Congruencia. Andlisis separados (valor probabilistico y fortaleza de

las coincidencias).

Objetivos:

Identificar las ventajas y desventajas de los andlisis de evidencia total.
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Discutir sobre las ventajas y desventajas del uso estricto de caracteres moleculares o

morfolégicos en los analisis filogenéticos.

UNIDAD 7. Conceptos de especie. Impacto de la cladistica en la taxonomia tradicional. Conceptos
de Metataxon (metaespecie, mixotaxon y ambitaxon). Representaciéon de la filogenia en las

clasificaciones. Problemas planteados en ejemplos de la fauna neotropical.

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

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

UNIDAD 8. Estudios derivados de la cladistica actual: Método comparativo. Mapeo de caracteres
o algo mas?. Inclusién o no en la matriz del grupo de los caracteres analizados, existe
circularidad?. Coevoluciéon de parasitos y hospedadores, asociaciones planta-animal, etc.

Biogeografia Cladistica. Métodos cladisticos mas corrientes. Conceptos y métodos.

Objetivos:
Conocer las utilidades de los cladogramas en otras disciplinas de las ciencias biologicas.

Reconocer la importancia de la informacion filogenética en los estudios eco-evolutivos.
5.3 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 andlisis 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.
Delimitacién del grupo interno y de los externos a utilizarse. Seleccion de la fuente de evidencia a

estudiarse (morfoldgica, molecular, etc.). Andlisis de la variacion.

~Objetivo:

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

Filename: R-DEC-0571-2013



Universidad Nacional de Salta

Facultad de Ciencias Naturales
Avda. Bolivia 5150 — 4400 Salta
Republica Argentina

R- DNAT- 2013 - 0571
SALTA, 15 de mayo de 2013
EXPEDIENTE N° 10.242/2013

Trabajo Practico N°2. SEMINARIO. Exposicion y discusion de articulos a cargo de los

alumnos.

Objetivo:
Discutir acerca de las importancias relativas de los caracteres morfolégicos y moleculares en los

analisis filogenéticos.

Trabajos Practicos N°3 y 4. Continuacién de blisqueda de caracteres. Definiciéon de
caracteres. Descripcion formal de los caracteres. Distintos métodos de codificacién. Ensayos
diferentes con caracteres polimérficos y continuos. Argumentos tedricos que sostienen y critican

los distintos métodos. Elaboracion de matrices.

Objetivos:
Construir matrices para la realizacién de andlisis filogenéticos.

Alinear secuencias de genes utilizando diferentes software.

Trabajo Practico N°5. Andlisis de las matrices mediante el uso de programas de
parsimonia (TNT, Nona, PAUP*). Andlisis empelando pesos iguales. Cambiando aditividades. El
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. Descripcion de los resultados. Definicion de los grupos
monofiléticos y caracteres que sostienen los distintos nodos. Listas de apomorfias. Discusion de

los resultados segun la sistematica vigente del grupo.
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Objetivos:
Reconocer las partes de un cladograma
Identificar grupos mono, para y polifiléticos.

Identificar homologias, homoplasias, apomorfias y plesiomorfias dentro de un cladograma.

Trabajo Practico N°7. Célculo de medidas de soporte. Bootstraping, Jacknifing y soporte
de Bremer. Comparacion de resultados obtenidos aplicando distintos programas y criterios.

Discusién de los distintos métodos.

Objetivos:

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 discusiéon de articulos a cargo de los alumnos.

Objetivo:

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

Trabajo Practico N°9. Aplicacién de cladogramas en métodos de conservacion y
biogeografia |. Ensayo sobre mismos ejemplos anteriores de aplicacién del peso taxonémico y

ofros indices similares.

Objetivos:
Mapear los caracteres utilizando los diferentes programas asociados.
Comprender la importancia de la informacion filogenética en estudios de adaptacién y de

evolucion.

Los practicos 3 al 7 y 9 requieren de ser llevados a cabo en laboratorio de cémputos.
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9. REGLAMENTO DE CATEDRA

Las actividades de la Catedra comprenden: Clases Tedricas, 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 2 horas de duracién. Los Trabajos Practicos

son de asistencia obligatoria.
+ Evaluaciones Parciales

Se realizan dos evaluaciones parciales, cada una con su correspondiente recuperacion. Los

examenes parciales se aprueban con 60 puntos sobre 100.
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El alumno que no asistiera al parcial, deberé 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:
- EI80% de asistencia 'y aprdbacién de los trabajos practicos.

- La aprobacion de los dos exdmenes parciales con 80 puntos (como minimo) sobre 100.

+ Aprobacion de la Asignatura
La aprobacién 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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