Principios de filogenia



Filogenia

* Reconstrucciones buscan representar las relaciones J et
evolutivas de un grupo.

* Para que tenga sentido (refleje |la realidad) debe D r
basarse en conceptos evolutivos y de parentesco
entre los distintos grupos que se estudian.

—

* La historia evolutiva de un linaje deja rastros en
caracteristicas heredables (uno de los principios de
disciplina) por ejemplo morfologia, genoma,
proteinas, fisiologia, ecologia, comportamiento...

El primer arbol evolutivo de Darwin
(1837) de una de sus libretas.



Filogenia

 Existe una sola filogenia real para un linaje o J tta
clado.
=
* Cualquier representacion grafica corresponde a D C

una reconstruccion o interpretacion de las
relaciones entre los organismos (se puede
ajustar mas o menos a la realidad).

—

* Distintas lineas de evidencia pueden arrojar
reconstrucciones distintas.

El primer arbol evolutivo de Darwin
(1837) de una de sus libretas.



e Darwin consider6 que un
arbol era una buena
metafora para representar
las afinidades de un grupo

J M Darwin (1837)
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Filogenia

Nada en Biologia tiene sentido a menos que se vea a la luz de la evolucion.

Aungue hay biologos que creen que definir solo grupos monofiléticos no es
practico y por conveniencia se continua aludiendo a grupos artificiales
(protistas, reptiles, “helechos y afines”) la mayoria buscamos que los
sistemas de clasificacion reflejen las relaciones reales de los organismos.

Una clasificacion que refleje grupos naturales (monofiléticos) va a ser mas
fiel a representar la evolucion y filogenia (y no basada en criterios subjetivos
y elegidos aleatoriamente).






i Como se obtiene una reconstruccion
filogenética?

* No tendria sentido producir un arbol si no se acepta (al menos
subjetivamente) que la historia evolutiva de un linaje deja rastros en
caracteristicas heredables (en términos generales mayor similitud indica
mayor cercania filogenética).

e Se pueden usar una gran cantidad de caracteristicas para elaborar una
reconstruccion.

* Tradicionalmente la morfologia ha sido una de las fuentes de informacion
mas valiosas. En anos recientes, acidos nucleicos, especialmente ADN han
tomado lugar principal.



Moléculas vs morfologia

Existe la creencia erronea que con evidencia molecular, la morfologia sale
“sobrando”.

Esto es incorrecto : la morfologia también puede reflejar las relaciones de un
clado.

Muchos grupos que en la actualidad estan bien soportados con datos
moleculares habian sido definidos originalmente en términos morfologicos
(6rdenes de insectos, familias de mamiferos, aves y plantas etc.) aunque a
veces con modificaciones o con relaciones distintas.



Afrotheria

Afroinsectiphilia

Paenungulata

Tubulidentata
Orycteropodloaef

Afroinsectivora

Afrosoricida

Macroscelidea :
Macroscelididae

—Chrysochloridae ¢l

—Tenrec:dae&

Hyracoidea .
Proc avudae%

Tethytheria

Proboscidea

Elephantidae

—Dugon »dae)’
Sirenia gong

—Trichechidae o4



Moléculas vs morfologia

i) __° ) ‘
En un “giro
interesante, aunque

muchas de las familias
de angiospermas son
muy similares en sus
versiones prey
posmoleculares, la
mayoria de ordenes
han cambiado
considerablemente
(con dos excepciones).

Heliconiaceae

The Zingiberales



Moléculas vs morfologia

El analisis de morfologia es complejo (y a veces “enganoso’) porque:

1-La interpretacion de caracteristicas morfologicas puede ser sesgada y subjetiva:
estructuras homologas han cambiado tanto que son irreconocibles, estructuras
analogas son tan similares que se interpretan como homoélogas.

2-Hay mucha homoplasia. La seleccion natural ejerce presiones selectivas fuertes
sobre muchos caracteres fenotipicos.

El estudio de secuencias moleculares puede permitir la reinterpretacion de |la
morfologia y la evolucion de estructuras (identificacion de homoplasias
potenciales).



Thraupidae

Passerellidae




Filogenias morfolégicas |

Turonian | Coniacian | Santonian Campanian Maastrichtian Stage
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——— Diabloceratops eatoni <§ ),
A7)
—. Albertaceratops nesmoi D)

I

64

L
CERATOPSIDAE 2

Coronosaurus brinkmani { .

\ —

e El analisis de caracteres debiera ser
exhaustivo, lamentablemente para bk L
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4
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Evans & Ryan 2015



Filogenias morfoldgicas

* Su interpretaciéon de una e £ T
reconstruccion filogenética es igual FUA-N
gue filogenias moleculares

* Es importante recordar que un | |
caracter morfologico puede / y N Pr—
representar la expresion de miles |
de nucleodtidos.

e iSon los analisis mixtos validos?



i Como se obtienen?

* Se deben definir los caracteres y
estados de caracter a usar (esto no
es arbitrario, ver Sereno (2007)
Cladistics 23: 565—-587)

* Después se observan y analizan los
caracteres en los organismos
directamente (especimenes,
literatura es valida pero...).

* Muchos estados difieren
cualitativamente: es necesario
codificarlos a valores discretos.

1. Rostral, extent of dorsal and ventral processes: (0)
triangular in lateral view, with short dorsal and
ventral processes; (1) elongate, with deeply concave
caudal margin and hypertrophied dorsal and ventral
Processes.

2. Premaxillary septum, shape: (0) rostrally elongate;
(1) semicircular.

3. Premaxillary septum, nasal contribution: (0)
septum formed by premaxilla only; (1) septum
formed by premaxilla and nasal.

4. Premaxilla, narial strut: (0) absent; (1) present.

5. Premaxilla, septal fossa: (0) absent; (1) present.

6. Premaxilla, triangular process: (0) absent; (1)
present.

Evans & Ryan 2015



i Como se obtienen?

 Existe debate si los caracteres deben Achelousaurus horneri
01170001111071?11112011120007??1071711000110010111111

tener todos el mismo peso o no 00?100221010101111011112722222272222222222221077
dtienen algunos caracteres mayor Pachyrhinosaurus canadensis

relevancia filogenética que otros?. 011000011110?171111201172100???10?111100?11007?11??11?
2210122101010111101127722122722222222222122102?

Pachyrhinosaurus lakustai
e Esto q ueda a discrecion del 01100001111001?1111201112100???10?1?11000110010111111

. . . 001101221010101111011111711?1??111111101117?107?
investigador y darles el mismo peso

Pachyrhinosaurus perotorum
O NO son supuestos. 0120000111272121121201222100272102772127222120102111717

i .., Avaceratops lammersi
* Se construye Matriz, cada posicion 01700001111071210100011?101111211011?100011000?117?01

correspon d e a un ca ra’ cter y ca d a 007110000010701177011111111°210?11??7?????1?172100

valor en cada posicion a un estado
Evans & Ryan 2015



i Como se obtienen?

* Los analisis se corren en software

especializado (ej. TNT, que se

trabaja con parsimonia y puede

analizar también datos
moleculares).

* Las opciones del analisis son
definidas por el investigador. El

soporte (“Que tan robustas son las
relaciones”) se obtiene en valores

de Bremer o frecuencias de
Bootstrap

Ixalerpeton
Lagerpeton

1/27/-2 Marasuchus
— Saltopus

/B2/55

Dromomeron romerii
L1/53723 Dromomeron gigas
T Dromomeron gregorii

Lewisuchus/Pseudolagosuchus

Eucoelophysis

Asilisaurus
Ignotosaurus
187 Sacisaurus
= Diodorus

Lutungutali
Silesaurus

Pisanosaurus

1/58/47 Heterodontosaurus i .
moeme[ L—— Manidens Ornithischia

Dinosauria

Saurischia |
|

1/17/-9 Tianyulong
116/-11 Abrictosaurus
Fruitadens

Eocursor
23/5 1/19/4

Lesothosaurus

Agilisaurus
Jeholosaurus
Hexinlusaurus
Emausaurus
Scelidosaurus
Scutellosaurus
Laquintasaura

Guaibasaurus
Daemonosaurus

Eodromaeus

Agnosphitys

Staurikosaurus
Sanjuansaurus
Herrerasaurus

Chindesaurus
Dracovenator Theropoda
’11 Panguraptor
- - 2u, aurus
— ‘Syntarsus’ kayentakatae
S Dracoraptor
fe 1/42/33 ———— Procompsognathus
1 ——— Coelophysis

Tawa

Sarcosaurus
1/30022 Liliensternus
Lophostropheus
Dilophosaurus

Sinosaurus

1 Cryolophosaurus
4/53742 7/96/95 ——— Allosaurus
| REZE L Piatni
2/46/26 Elap

e
—— FEoabelisaurus

s I— Eorap!o‘éa
e turnalia
\1—5 Panphagia Sauropodomorpha

Pampadromaeus

Buriolestes
Pantydraco
Thecodontosaurus
Efraasia
Gongxianosaurus
Pulanesaura
Lufengosaurus
Coloradisaurus
Riofasaurus
Yunnanosaurus
A Aardonyx

Unaysaurus

Plateosaurus
— Antetonitrus
Leyesaurus
Massospondylus kaalae
Massospondylus cannatus
Nyasasaurus

= Vulcanodon
Tazoudasaurus

Langer et al. 2017



Filogenias moleculares

* Teoria de la evolucion: todos los organismos existentes han descendido a
partir de un ancestro comun y por lo tanto, estan relacionados.

* Durante la duplicacion del ADN un nucleotido puede ser reemplazado por
otro, es decir puede ocurrir una mutacion.

* Las mutaciones pueden pasarse a la siguiente generacion y fijarse por
deriva genética o seleccion natural.

* Cuando una mutacion en una posicion especifica ocurre en todos los
individuos de una especie se les conoce como sustituciones.

* Entre mas tiempo dos secuencias hayan existido independientemente una
de la otra, habran acumulado mas sustituciones.



Filogenias moleculares

e Usa informacion de secuencias de nucledtidos o aminoacidos y sus
cambios evolutivos a lo largo del tiempo para inferir relaciones
evolutivas entre sets de genes homologos o péptidos/proteinas.

* Objetivo: Estimar la divergencia evolutiva de secuencias de
nucledtidos o aminoacidos de una secuencia ancestral y reconstruir
las relaciones evolutivas correctas entre estas secuencias en forma de
un arbol filogenético



i Como se obtienen?

* Primero se debe tener acceso a
material genético de los organismos
(tejido vivo o muerto, restos o
desechos, Silica).

* Se extraen las moléculas de interés: ADN /

e Enzimas

 Solubilidad diferencial en distintos
solventes a diferentes temperaturas



i Como se obtienen?

* El ADN extraido se amplifica por PCR. Se usan primers especificos (F y R)
para “marcar “ secuencias que queremos amplificar.

* Es necesario que la mezcla de PCR tenga nucledtidos (ANTPs) para crear
las nuevas cadenas de ADN.

1st cycle 2nd cycle 3rd cycle nth cycle

o Denaturation e Annealing e Extension > 11T r "“lllllﬂ

LLEE LAk
SULLL T
L THTTTTEeT
o wllu :
e
DNA template o 1T 3 5 Hnum
with sequence A by . TITITT J+ ™
. of interest . J” D Ay PRI T PCR product
NP il - m::::m
i '““'
Winan
3
y L P D ek ¥ A R+ O 11+ 2" copies
# N Pprimers m . “%. Lhkhbdidd o ST
dNTPs R L | 5 3 TLEREE Dk
y A U . L TR .
Polymerase . “"lw 1
J” Monnn
é e | [0
T

M L HE‘E’



* Para secuanciacion:Se agregan ddNTP (nucledtidos especiales sin —OH 3/,
muchas veces fluorescentes)

* Esto hace que se obtengan cadenas de muchas longitudes diferentes.

* Estas cadenas son leidas hasta el ultimo ddNTP respectivo para secuenciarlas
completamente (F & R, sepiganger Sequencing

GCAT

Sanger sequencing uses ddNTPs (dideoxynucleotide triphosphates) which do not have a free 3' OH mixed in with dNTPs
Whenever the DNA polymerase incorporates a ddNTP it won't be able to add any other nucleotides
Then gel electrophoresis is used to separate the DNAvv

A &5t
G st
nnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnn -terminating dideoxynucleotide triphosphates T ;s
Illllllllllln H B
Q0O oees P
0 O O O O B O 7 | G
§esSebiss |
A HH
00 A=
: 1 El=
Posteriormente: Al tener las === c B
. T HH
secuencias estas deben acg 1 [
I G A H—
ensamblarse (F & R) y g A %
muchas veces editarse. ‘=
u.l.........]* A
........ v %



i Como se obtienen?

* Se crea un archivo con las secuencias
de nuestras muestras (ya editadas) y
estas se alinean con todas las

t d t t d M Alignment View Annotations Distances Text View Lineage Info
I I l u e S ra S e n u e S ro e S u I O [] & Extract & R.C. O Translate Add/Edit Annotatior Z Allow Editing *> Annotate & Predict
1‘?0 ZQO 2]0 7...7.0
Consensus |G G INEEENEEN G G NN G G Gl G GG G I G N G EE G G Il G G—_
Identity T s S B 2SS S

JAN /“/r\\/\ /\/\/\f\ /\/"/-\“‘ /‘”A“\/\ /\[\}‘J’ l‘ AN /\//\\ /\/\ /\/\ K\‘A\‘/\/\ /\/’/\\ /\ /\ ﬂ/.\\“ﬂ‘[\ L/\\ "/\‘N\ A 3’/\\ /\/\/\/\/\/\/\

o En teorlla Cada posicioln debe 0+ 17. CLA2.ab1 GfTTCTCT?GCTT;:GGAGTCCTTGAAAGCTGTT%GTAGGACATATT
representar solamente los o s SRA0AANAANN AAAAAANAAMMANAAN AN ANV
nucledtidos homologos. _ hasansnnafnflanfnnana A AANAA A

M/\/\ /\/\A AL\ /\(\/\/\/\

L\ /\ )\ [AVA
L+ 20. CGC3.ab1 GC.TCTCTGCCTTGGCAGTCC.TG AAAGCTGTTGGTAMGACATATT

* Pero diferentes personas pueden s e 200000000 AN NRAAMAAN AL ANANAS
alinear las secuencias un poco o
diferente (sigue habiendo un poco de
SUbJEtiVidad"- ver Morrison (2015) Cromatogramas de las secuencias
Systematic Botany 40: 14-26)

mHAAAAAAMAAAAHaAAAAAAAAMAAAﬁAAMAAMmAAAﬁAAAAAAﬁ



i Como se obtienen?

* También existen algoritmos para realizar los alineamientos
automaticamente.

* Pero el concepto de homologia no es necesariamente considerado (el
alineamiento se basa en similitud de secuencias, no en homologia)

* Al revisar las secuencias con cuidado es evidente que los nucleodtidos en
una posicion no son necesariamente homologos.



i Como se obtienen?

«Prestonia_Mafft_TRNLF_edit.fasta>
File Edit Taxa Search View Help

alignment
PhyDE 0.9971

* La mayoria de investigadores hacen = ...

>

26 KY784446_1_Prestonia_quinquangularis
27 KY523876_1_Thenardia_floribunda_tRN
28 KY794425_1_Preston

algo del alineamiento manualmente @ = i

,_cayennansis_va

_baliviana_voue!
_cyaniphylla_vos
antioguiana_tRI

para “corregir” los algoritmos. S s

B
ARAcERRG R sAR KA

38 _amabilis_vouch
30 _leso_vausher_
40 _lenticellata_tRh
1 _bahiensis_{RNA
2 _calycina_tRHA-

é
&
&
4
[N
i

p
g

ia_ipomaeifolia_tR
KY704426_1_Prestonia_clandestina_voy
_panvifiora_vouel |
\_tysonii_vousher, ARAcEAAGAGcAAAA
\_plumierifolia_vc L R R
_schumanniana_
_denticulata_voL
_lindleyana_vour

’ 7 e 18 _tomentasa_tRN/

53 KNT84451_1_Prestonia_surinamensis_vc ARAcEAAG A G c/ARKAR

54 KY52305%_1_Prestonia_mexicana_tRNA U B

_speciosa_voush
_hammelil_vous

después de pasarlos por algoritmo. T

81 KY704447_1_Prestonia_riverae_vouche!
B2 KY523928_1_Mandevilla_veraguasensis
B3 KV523042_1_Pinochia_corymbosa_tRN: ARAcEAAGAGcAAAA
84 EF456230_1_Alafia_barteri_isolate_A21 L R R
85 KY523841_1_Pentalinon_luteum_tRNA-
66 KY523815_1_Echites_puntarenensis_tRI
67 EF460230_1_Malouetia_tamaguarina_is
88 KY523005_1_Allomankgrafia_plumerifie
B9 KY523933_1_Odontadenia_glauca_tRN
70 HEBO5538_1_Plumeria_rubra_plastid_ge cAlAcEAAGAGcAANAR
71 KY523055_1_Prestonia_sxserta_tRNA Le L R R
72 KY523880_1_Prestonia_parvifolia_tRNA
73 Kv523868_1_Rhabdadenia_biflara_tRN,

L] L
. 74 HMA47E504_1_Ceropegia_juncea_tRNA-|
I I | l 75  KFB78044_1_Stapslia_gigantea_vouchs
76 DO35W1B6_1_Coptosapelta_diftusa_tRN,
77 EUS26055_1_Symbalanthus_sp__Grant_

78 KJS70895_1_Halenia_elliptica_voucher,
79 AF214438_1_Tonduzia_stenophylla_tml

programa para obtener una g
reconstruccion filogenética

55  KY7894448_1_Preston




i Como se obtienen?

* Se debe definir mejor modelo de
sustitucion, grupo externo, numero

dereplicas, etc. y—¢ T=c T=¢

e 1Xn
A=G A=G A=

K80 HKY85

—
JC69

e Los tres analisis tradicionales mas
comunes MP (BS), ML (BS) y BI (PP).

* Es de esperar que si se trabajo con
cuidado y el ADN y secuencias eran de
buena calidad, los tres analisis con los
mismos datos nos den arboles con
topologias muy parecidas o iguales.
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Odontadenia glauca
Odontadenia hypoglauca
Temnadenia odorifera
Laubertia sp. nov.
Asketanthera calycosa
Echites tuxtlensis
Echites woodsonianus
Artia brachycarpa
Artia balansae
Parsonsia crebriflora
Parsonsia longiflora
Parsonsia lenticellata
Parsonsia ferruginea
Prestonia marginata
Prestonia quinquangularis
Prestonia lagoensis
Prestonia cyaniphylla
Prestonia boliviana
Prestonia cayennensis
Prestonia vaupesana
Prestonia annularis
Prestonia portobellensis
Prestonia papillosa
Prestonia longifolia
Prestonia cordifolia
Prestonia mollis
Prestonia didyma
Prestonia falcatosepala
Prestonia parviflora
Prestonia exserta
Prestonia dusenii
Prestonia pickelii
Prestonia ornata
Prestonia solanifolia
Prestonia coalita
Prestonia plumeriifolia
Prestonia denticulata
Prestonia lindleyana
Prestonia lenticellata
Prestonia vana
Prestonia robusta
Prestonia antioquiana
Prestonia trifida
Prestonia amabilis
Prestonia rotundifolia
Prestonia leco
Prestonia tysonii
Prestonia parviflora
Prestonia mucronata
Prestonia premontana
Prestonia seemannii
Prestonia speciosa
Prestonia mexicana
Prestonia schumanniana
Prestonia tomentosa
Prestonia acrensis
Prestonia surinamensis
Prestonia bahiensis
Prestonia calycina
Prestonia ipomaeifolia
Prestonia clandestina
Prestonia hammelii
Prestonia riverae

Moll cla: Mollis clade

dnoiBinQ

ape|o ey/eoD B[ /O dPe|D UOAIdIpeUseH

ape|d ezejnanuag

ape|d eluoysaid






Fungi, Bark, Soil
& Plant samples

PCR Primers

Seq. Assemb.
Edit & Entries

Alignment
following:

Curation &
Edition

Substitution
model

Combined
data

Bayesian
Inference

Tree's Edition [ \ i Eﬁ-ﬁz ﬁ,\ ]

Photo & video vouchering illl

¢
,f‘ DNA & RNA
extraction
thDI 1 83 285
COl F1 1 813 DZA
COlI-R2 2646 D3B

. " NCEI
( gE'HEIOLJ‘:? w;wl] GenBank )

Invertebrate
mitochondrial
genetic code

(Manually)( Aliscore — Alicut )

=

Secondary structure
of RNA molecule

GTR+I+G

K2+|+G

MEGA. // jModelTest*
KE80+I+G*

K2+G
GTR+I+G*

=

\.

J




Parametros de los modelos de sustitucion

Purinas

Pirimidinas

Transition

- G

Transition

Transversions

Reflejan un modelo evolutivo probable.
Transiciones: un nucleoétido por otro del
mismo grupo (A<=>G, C<>T)
Transversiones : sustituciones de un
nucleotido por otro de diferente grupo
(A>C, AT, CG, G T)
Transiciones son mas comunes que las
transversiones

Nucleotidos no ocurren en frecuencias
iguales



éQué es un arbol filogenético?

Un arbol filogenético puede representar un las relaciones de un gen o una organela en un
linaje, pero el arbol de un gen (u organela) no necesariamente va a ser igual al arbol de las
especies.

Si:

1-Usamos varios marcadores diferentes

2-0jala varios del nucleo y/o de compartimentos diferentes.

3-Empleamos tanto secuencias codificantes con no codificantes, conservadas con variables.
Y observamos coincidencia en las topologias de los arboles de marcadores individuales, es

probable que nuestra reconstruccion filogenética se aproxime mas a la filogenia real de
especies.
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Tipos de arboles

Cladograma Filograma Cronograma

, Topologia y lar libr r tiempo. La
Solo topologia opologia y largo Cg b aqlo por tiempo
de las ramas: distancia entre nodos es
largo = distancia proporcional al tiempo
filogenética o evolutiva (# transcurrido entre

de sustituciones) divergencias



Propiedades de los arboles filogenéticos

* Esta compuesto de ramas, que se unen

en los nodos internos (* y **)

* Los nodos terminales (generalmente
especies vivientes, pero no siempre)

pueden solamente ser hermanos a
otros nodos terminales.

* Los nodos terminales vivientes
NUNCA(!!) se pueden considerar

basales ni ancestrales (ni nada por el
estilo) a otros nodos terminales, sin

importar su posicion en el arbol.

Internal
-—_.___ll'l

nodes \

Branches

Sister
taxa

C
‘\Terminal

Root

~— hodes
D™ (“tips”)
E
0.1 Outgroup




Propiedades de los arboles filogenéticos

* No enraizado (Unrooted) vs.

Enraizado (Rooted)

* No enraizado: sin direccion
evolutiva (solo relaciones)

 Enraizado: con un unico nodo
interno que corresponde al
ancestro comun mas reciente.

* La raiz se puede definir a priori
(usando grupo externo) o a

posteriori .

(A)
1\
\ lnternal node
i ¥ A
branch f /
(edge)
/ N
g N
» It
external nodes — \[X
(leaves)
(B)
root
=
I\ \\ :
< % ¥\¥
\\i\;\\ l\\\& \\
,l\\
\ & N
N
2/ & 1
N QN T
N\



Propiedades de los arboles filogenéticos

* La forma particular en la cual las ramas y los nodos se unen se llama
topologia En este ejemplo Todos los arboles tienen la misma topologia.

A B CDE F G C D EF G B A
1 ) Estos arboles son topoldgicamente idénticos.
Recuerde que las ramas se pueden rotar
libremente en los nodos internos sin afectar la
topologia de los arboles.
Los arboles se “ladderizan” (ordenan) porque
A DG FEC B ACDTFGE B eso facilita su interpretacion por la gente.

émm

Baum y Offner 2008
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Ambos arboles son topoldgicamente idénticos.



Otros términos en filogenia

* Clado: Incluye un ancestro y
todos sus descendientes

* Linaje: Una secuencia de
especies que forman una
linea de descendencia

Clade
* Monofilético: La totalidad (’
de un grupo de taxa que '
comparten un mismo Lineage

ancestro comun




Descendent  Descendent Descendent Descendent
Descendent Descendent species 1 species 2 species 3 species 4
species 1 species 2

Ancestral Ancestral

species to spec@es to
Ancgstrsi species 1 species 3
species an1d 2 A

Ancestral species to species 1,2,.3.4

This small tree diagram This larger tree diagram shows relationships among species.
shows that descendent Here, species 1 and 2 are each others ¢losest relatives, and
species 1 and Z are species 3 and 4 are each others closest relatives. In other words,
relatives, since they species 1 and 2 had an ancestor in common that was NOT an
recently evolved from the ancestor to 3 or 4, and species 3 and ¢ had an ancestor in

same ancestral species. common that was NOT an ancestor to 1 or 2. All did have a

We cat congider more COMmmon ancestor in the more Jdistant past
species:




Grouping 1

Grupo monofilético: compuesto de
una especie ancestral (B) y todas
sus especies descendientes (C-H)

- Solo  grupos monofiléticos
pueden ser considerados como
taxa (hay discusiéon a nivel de
especie o inferior: hibridos)

- Ej: Aves, Monocotileddneas,
Eudicotileddneas, Embridfitas.

Grouping 2

Grupo parafilético: consiste de
un ancestro (A) y algunas (I-K),
pero no todas (B-K), las especies
descendientes

Ej. Reptiles (inc. Fosiles),
Dicotileddneas (s.l.),
Gimnospermas (inc. Foésiles),
Protistas, “Peces”

Grouping 3

L)L)
L.
.

Grupo polifilético: no incluye a un
solo ancestro comun.

LJ

Ej. Algas, Euphorbiaceae (s.l.),
Pelecaniformes (trad.), Liliaceae

(s.l.)



Monophyletic
group (clade)

Baum y Offner 2008



EStadOS del Apomorphy Symplesiomorphy Autapomorphy

4 —— ——
caracter
* Plesiomorfia: estado ancestral de una
caracteristica (caracteristica
plesiomorfica “primitiva’’)

e Simplesiomorfia: plesiomorfia

compartida < h , |
NaAapomor omobplas
* Apomorfia: estado derivado de una ynap pny piasy

caracteristica (novedad evolutiva)
* Sinapomorfia: apomorfia compartida
e Autoapomorfia: apomorfia Unica para
un taxon

 Homoplasia: caracteristica derivada
producto de evolucidon convergente @® Derived trait

* Solo las apomorfias serian “validas” O Ancestral trait

para definir clados



Homologia en genes

* Genes homologos: que provienen del mismo gen ancestral

* Los arboles filogenéticos estan definidos por relaciones de genes
homologos

* Genes homologos pueden ser paralogos u ortologos

* Paralogos: Genes resultado de duplicacién no asociada a
especiacion, por lo que ambas copias coexisten en |la misma
especie. Usualmente con funciones diferentes. Las copias
evolucionan (y pueden “extinguirse”) independientemente.

* Ortologos: Genes cuya divergencia se debe a la especiacion, hay
una copia por especie (no pueden coexistir 2 en la misma especie).



Homologia en genes

* Las inferencias
filogenéticas deben estar
basadas en genes
ortologos, ya que los
paralogos presentan alta
divergencia (genes con
nuevas funciones o pérdida
de funciones) y no se
pueden considerar
equivalentes

~Gene Speciation (.}eco\’ Gene A, —T—
duplication : e Gene B, %
o
oQ
Gene A
A Gene A,
%
S5 Gene B,

Gene C Species 3

830|040

3ojeuy



Filogenia de

V4
Homologia en genes especies
Si trabajamos con Especie 1
genes no Gen Al
ortologos... Gen B2 (extinto)
Especie 2
Gen B2
Especie 3
Especies 2y 3 son
hermanas Gen A2




Homologia en genes

Si trabajamos con
genes no
ortologos...

Especies 1y 3 saldrian
como hermanas

Filogenia de

Genes
Especie 2
Gen B2
Especie 1
Gen Al
Especie 3
Gen A2



¢ Cual hipotesis prueba un sistematico con los datos
moleculares?

 Un arbol filogenético es una representacion grafica de una hipétesis.

e Solo existe un arbol o filogenia real de un grupo.

* Nuestra hipotesis puede ajustarse mas o menos precisamente a esa realidad
(filogenia de especies =/= filogenia de un gen(es))

 (Cada arbol filogenético posible es una hipoétesis de relaciones evolutivas

 El numero de arboles que se producen en un solo analisis es inmanejable,
tenemos que muestrear y decidir a partir de millones de posibles hipotesis

* Algunos criterios son necesarios para comparar entre hipotesis y decidir



Criterios de decision
 Cuatro criterios principales
* Principio de Maxima Parsimonia
* Distancia
 Maxima verosimilitud (Maximum Likelihood)

* Probabilidad posterior (Inferencia Bayesiana)

Se deben tomar en cuenta

* Diferentes parametros utilizados en cada método
* NUmero de muestras
* Numero de genes



Uso de filogenias para entender la evolucién

* Pueden reconstruir el orden de cambios evolutivos (evolucion morfologica,
ecologica, geografica)

* Pueden sugerir presiones evolutivas: radiacion adaptativa

* Sirven para sustentar o rechazar hipotesis evolutivas (clasificacion de
organismos)

* Pueden revelar patrones evolutivos

* Pueden predecir evolucion convergente (cuantas veces determinado
caracter evolucion6 independientemente en un grupo): patas palmeadas,
drupas, parasitismo.



BLUMENBACHIA VS. CAIOPHORA

M. Ackermann

M. Ackermann

M. Neumann . C.Schlindwein
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Algunas limitaciones

 Se deben considerar varias limitantes:
* Precision (incertidumbre)

 Exactitud (a veces no se puede conocer)
* Taxones muestreados

* Genes muestreados (algunos genes son muy variables,
otros no, algunos resuelven bien nodos profundos, otros
los superficiales)



Interpretacion de arboles filogenéticos

A e Cual es el minimo numero de ancestros comunes que
comparten Ay B?

R/ 4
e Cual es el minimo numero de ancestros comunes que
B comparten Ay D?
R/ 2

C e Cual es el minimo numero de ancestros comunes que comparte
F con las demas especies?

R/ 1
D * Cuales taxa terminales son considerados como taxones
hermanos? Por qué?
R/AyB/DyE
B e Cual o cuales taxones estan mas cercanamente relacionados a A
y B?

R/ C



Errores comunes en la interpretacidon de arboles
d e o i

1. Considerar clados como inferiores o superiores Z
(“basal” o early diverging) Y
X
W
“To catch a glimpse of the very beginnings of the b
mammalian dynast)’/, we must travel to Australia. I'm d o S m l
looking for one of the most ancient of all mammals. It’s so
ancient, it shares at least one characteristic with the <
reptiles.”
[David Attenborough, The Life of Mammals, Episode 1 (BBC, b,
2003), hablando de los monotremas] "
w L)
o . ” 4 W -’
La manera en que se ordena (“laderiza”) el arbol puede P ——
hacernos creer que hay organismos superiores pero esto no b
es cierto (laderizar solo acomoda las radiaciones mas W <

recientes y con mas especies de un lado del arbol).



Uso correcto de términos basal y derivado: considera nodos internos.

Crisp and Cook 2005



Errores comunes en la interpretacion de arboles

a
1. Considerar terminales como inferiores o val

superiores (basal, ancestrales, etc) Z
Y
. . [ x
- Taxa hermanos existentes, ambos tienen la misma w
edad de divergencia b ‘-
- Cada uno tiene caracteristicas que han evolucionado < o om i
independientemente del otro <

- Tienen una mezcla de rasgos plesiomorficos y
apomorficos

- iNINGUN taxon terminal es ancestro o descendiente O i ,:)
de otro terminal! A
-




Aves
70

I Ma

Struthio
Rhea

Apteryx
Casuarius
Dromaius

£

>

Cr
Tinamus

Leipoa
Ortalis
Crax

Numida
s

Colinus
Rollulus

sauuojijen |

oeI9SURO|ED

“woLIesUY

F'Qdargus

EEYLETITS

Chaetura
T

opaza
Phaethornis

Tauraco
Cor;

ythaeola
Ardeotis

Tapera

Indicator
Jynx
Picus

“ydiowpno | ‘wuojpody

Centropi
Cuculus

Coccyzus

Capito
Ramphastos
Cariama
Chunga

Monias

Syrrhaptes

seABqWINIOD

ydiowquiniod

Leptotila

Columba

Heliomis

Sarothrura
llu:

SoABOON

Balearica
Grus
Phoenicopterus

Rollandia

Burhinus
Ci

Haematopus
Recurvirostra

Jacana

Limosa

Arenaria
Tringa

Turnix

sayyuwioyonbay

Fulmarus

Puffinus
Pterodroma
Pelecanoides
Ciconia
Leptoptilos

Fregata

Morus

Anhinga

Ther
Tigrisoma

Ixobrychus

Scopus

Falco
Ibycter
Caracara
Nestor

Psittrichas
Psittacus
Deroptyus

Pitta

C:
Eurylaimus

[ upper | Palasocene

|c'mce<m|

°
o
1
'd
o
=
=
)
=
3
®
@

sauuopndidoy

aeydiowioeion

seAejessny

saAeuidou)

penuiuod SaAB0aN

Las Paleognatas no son basales
ni ancestrales al resto de aves.

Passeriformes no es el grupo
“mas” derivado (basal
derivado solo linajes! No para
puntas)

Aunque dos grupos tengan la
misma categoria linneana
(Passeriformes o Apodiformes,
Porifera o Basidiomycota), eso
no significa que sean
equivalentes bioldgicamente,
sino solo por convencion (épor

qgue un clado es clase y no
filo?)

Prum et al 2015
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Chirita forrestii

22. Campanulids
Dipelta yunnanensis

Amborella no es la “angiosperma’” mas basal
o ancestral.

éQué grupo es mas derivado: Orquideas,
Poaceas o Asteraceas?

Todos los organismos son un mosaico de
apomorfias y plesiomorfias si los
comparamos con otros organismos

Las jerarquia linneana se usa por convencion,
pero desde el punto de vista evolutivo, una
categoria especifica no indica “equivalencia”
evolutiva a lo largo de una filogenia.

Li et al 2019



Errores comunes en la interpretacion de arboles

d
2. Lineas evolutivas “principales” vs “laterales” Yo i . o '

Muy relacionada al anterior. Tendemos a pensar
en lineas “principales" progresivas y lineas
“laterales” poco evolucionadas

- Ambos arboles son validos pero ni los humanos
ni las percas son basales o ancestrales uno del
otro.
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Errores comunes en la interpretacion de arboles

3. Las puntas mas cercanas
estan siempre mas
emparentadas:

El orden de las puntas no da
ninguna informacion valiosa,
es el orden de las
ramificaciones (secuencia de
nodos internos) la que nos da
informacion acerca de
relaciones

a

>yl

- 4&"‘




Errores principales en la interpretacion de arboles
filogenéticos

4. Lineas rectas significan que no hubo
cambios evolutivos, que los grupos

menos diversos son primitivos o que ® r %J
son mas semejantes al MRCA h * b

Las aparentes lineas “rectas” son
afectadas por diversidad, densidad de
muestreo, etc.

Los humanos no son semejantes al
MRCA de Cordados y equinodermos
pero si conservan algunas
caracteristicas del mismo



Errores principales en la interpretacion de arboles
filogenéticos

4b. Los cambios evolutivos, solo suceden
en los nodos

Los cambios evolutivos pueden suceder a " r %" *’b

lo largo de las ramas. El numero de nodos
es determinado por el muestreo (muchas
especies nunca seran muestreadas
especialmente las extintas o porgque no
nos interesa muestrearlas)

¢ Cree usted que tiene sentido asumir que
el linaje de los humanos no ha sufrido
cambios desde que divergio de los
equinodermos?
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6. Commelinid monocots
Streptolirion volubile

9. Gunnerales
Gunnera manlcata

10. Dilleniales
Dillenia pentagyna

i

183. Zygophyllales

Zygophyllum

15. Nitrogen-fixing clade
Apios camea

17. Santalales

16. Malvids
Capparis yunnanensis

ik

N - '.‘
18. Berberidopsidales
i corallina

P

prmi b
19. Caryophyllales
Lychnis fulgens

21. Lamiids
Chirita forrestii

20. Basal asterids
Impatiens delavayi

22. Campanulids
Dipelta yunnanensis




Errores comunes en la interpretacion de arboles

(c) I Lotus
| Arabidopsis
o 7 . Oenoth
5. Interpretacién incorrecta de edades de P e
taxa terminales Spinacia
Calycanthus
D Nymphaea
A B F CE D £ i
c Amborella
r—Zea
F Triticum -
B L— Oryza \ = <
A Pinus ) ‘
I Psilotum
Marchantia
D
A B FC IE_JD __E Este es un filograma. NO nos dice la edad de los taxa terminales.
LIIJ'I ¢ Marchantia no es mas necesariamente mas antiguo que
B ; Arabidopsis. Los genes de ambos taxa han evolucionado
A independientemente el mismo tiempo (desde su MRCA).




L.Paleoz | Mesozoic | Cenozoic
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3inkgo

A E

(1] Jycas

Todos los arboles pueden
dar idea del tiempo relativo
de divergencia, de que ————-opiozamia

eventos sucedieron primero R
y cuales después. E.g. el R—

ancestro comun mas
reciente de mamiferosy
cocodrilos es mas antiguo E“”’
qgue el de aves y cocodrilos.
pero solo cronogramas
estan calibrados en tiempo

8

Zamia

Vicrocycas
. . Stangeria
real e & ﬂiﬁfzﬁﬁ Ceratozamia
. . . I‘-- \ Sowenia
Las especies vivientes de Tgioon
cicadas son mucho mas jévenes Permian Triassic Jurassic Cretaceous P Eoc O Mi 77
L.Paleoz \ Mesozoic Cenozoic
que lo que usualmente se LS DA AR R L AR AR RARN AR AR AR
300 250 200 150 100 50 oN

asume



Errores comunes en la interpretacion de arboles

6. A mayor numero de nodos de distancia parentesco mas distante

A esta tan emparentado a B como a E, pero B esta mas emparentado
a E que a A porque comparte 2 ancestros comunes con el primeroy
solo 1 con A. Lo que importa es cuantos ancestros comparten.

A B C D E A B C q;‘\s//7;5
4'
4’
Node 2 Node 2
A B A
Node 1 Node 1



Sistemas de clasificacion y
Fllogenlas

~_» Acorales
Mismatales . 4
Petrosaviales
Dioscoreales ¥
Pandanales @

« Los sistemas de clasificacion mas Cebreags'es ¥
oopulares siguen basandose en
jerarguias linneanas, pero dos
grupos en la misma jerarquia (p €.
Ticodendron y Epidendrum) no van
a ser equivalentes, aun si estos
fuesen hermanos.

fllogenetlca




Sistemas de clasificacion y
Fillogenias

« LOs nombres y jerarquias se conservan: 1-
comunican rapidamente informacion y 2- los

Investigadores han llegado a mayor o menor E
grado de consenso en su definicion.

Old world
monkeys

Gibbons
Siamangs

Chimpanzees

Gorillas

Tarsiers Humans

« Jerarguia es secundaria respecto a la
identificacion de clados (grupos
estrictamente monofiléticos). Pero la
taxonomia deberia reflejar las relaciones
reales de los organismos. (Ej Plantas
vasculares, son un clado, pero ¢es una
clase, una division o un subreino?) '

«En teoria cada vez que un
cladograma bifurca se le podria
poner un nombre a cada rama..



Sistemas de clasificacion y
Fillogenias

. Los sistemas de clasificacion sony
siguen siendo hipdtesis y pueden
cambiar a lo largo del tiempo.

Brassicaceae
Cleomaceae
pparaceae
Pen adiplandraceae
Tovariaceae
Emblmgnaceae

o @)
b o)
o ._r‘CResedaceae
Gyrostemonaceae
g (_)0__[—(: Salvadoraceae_Azima_tetracantha
Bataceae Balis maritima s SR
Salvadoraceae Brassicales
78 Koeberliniaceae
Setchellanthaceae

Limnanthaceae
100 — Moringaceae
— Caricaceae

— Akaniaceae
— Tropaeolaceae
Cytinaceae
Neuradaceae
Thymelaeaoeae
Malvaceae
?'untmglaceae Malvales
Cistaceae
Sarcolaenaceae
Dipterocarpaceae
Sphaerosepalaceae
Bixaceae

« Pero los cambios en la asignacion de
una especie del genero X al género
Y, o de |la familia A a la B deberian e
reflejar los cambios en el § e [ e
entendimiento de las relaciones de {—ég;jw !
los organismos considerados.

loa
N

|2

Kirkiaceae Sapindales
Anacardiaceae

Burseraceae
3 r— Biebersteiniaceae
— Nitrariaceae
Picramniaceae | Picramniales
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muestran caracteristicas
evidentes distintivas que

abarquen todos los
de cada clado,

excluyendo a los de las

demas familias!

Vd

antiguamente incluidas no
géneros

Entonces, ¢,Se deberia
unir TODO Lamiales en
una sola familia o seria

imuchas de las familias
mejor dividir
Scrophulariaceae s.1.?

Scrophulariaceae s.l.:
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No se debe olvidar que las relaciones entre los taxa
son hipotesis, y aunque hemos aprendido mucho,
no podemos asegurar que en la actualidad
tengamos sistema “definitivo”. En ciencia no hay
verdades absolutas.



