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Filogenias 

Charles Darwin (1859)  
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Filogenia 

Consiste en el estudio de las relaciones evolutivas entre diferentes grupos de 

organismos. Su inferencia implica el desarrollo de hipótesis sobre los patrones de 

relación, buscando aquel que mejor explique las evidencias disponibles, utilizando 

caracteres fenotípicos o genotípicos. 

 Métodos de distancias: La distancia es una medida del grado de divergencia 

entre dos secuencias. Con apoyo estadístico se generar una matriz de distancias 

por parejas de secuencias a partir del alineamiento múltiple.  

 Máxima parsimonia: donde se selecciona la explicación más simple, esto será, la 

topología que requiera menor número de cambios para explicar nuestros datos.  

 Modelos de evolución sumados a criterios estadísticos, que permiten calcular la 

probabilidad de obtener la distribución de estados de carácter para cada distinta 

topología posible
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Modelos de sustituciones  
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 Un grupo monofiletico (clado) es un grupo de taxa incluyendo una especie 

ancestral y todos sus descendientes, unidos por relaciones que no comparten con 

otros taxa. 

 Un grupo parafiletico es un grupo de taxa que incluye a la  especie ancestral 

pero no a todos sus descendientes. 

 Un grupo polifiletico es un grupo de taxa que incluye a taxa descendientes de 

más de una especie ancestral. 
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Métodos 
 

Basado en distancia: 

 UPGMA, Min. Evolución 

y WPGMA (en desuso)  

 Neightbor Joining (NJ) 

 

Basado en Caracteres: 

o Máxima Parsimonia 

o Máxima Verosimilitud 

o Beyecianos 
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Basado en distancia 
 
 Evalúa las distancias entre 2 taxa y busca agrupar las más cercanamente 
relacionadas (Vecinos).  
 Los algoritmos difieren en la forma de calcular las distancias para las ramas. 
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Neighbor-Joining 
 
Consiste en agrupar secuencialmente a los vecinos más próximos para minimizar 

la longitud total del árbol 

 

 Se estimanvaloresde Q (Studier & 

Keppler1988) 

 Q12= (N-2)d12-Σd1i-Σd2i 

 La matriz de distancias se modifica de forma 

que la distancia entre cada par depende 

también de la distancia de ambos respecto al 

resto de nodos. 
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Bootstrap 

Consiste en crear réplicas de los alineamientos a partir del original, eliminando cierto 

número de posiciones al azar en cada replica. Para cada una de estas réplicas 

aplicaremos el método de reconstrucción filogenética y generaremos un árbol.
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Basado en Caracteres 

Máxima Parsimonia 
 

Se busca el árbol con el menor número de cambios 

evolutivos para explicar las diferencias entre las 

Unidades Taxonomicas que lo componen. 

No todos los sitios son informativos. Lo son sólo 

aquéllos que favorecen uno de los posibles árboles 

frente a los demás 

 

Ventajas 

 Fácil interpretación 

 Utiliza más información que los métodos de distancias y no requiere un modelo de 

evolución 

Desventajas 

 Puede dar resultados erróneos si hay homoplasia 

 Se justifica con argumentos filosóficos y no estadísticos. 
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Máxima Verosimilitud 

 La verosimilitud (V) de un árbol filogenético es la probabilidad de observar los 

datos obtenidos bajo cierto árbol y un modelo específico para el cambio de 

estados de caracteres. 

 La idea es encontrar el árbol (entre todos los posibles) con el mayor valor de 

V 

P(D/H) 
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Máxima Verosimilitud 

 
Ventajas 
 

 Estadísticamente fiable y todos los sitios son informativos 

 Permite estudiar qué modelo es mejor para los datos  

 Permite realizar contrastes estadísticos entre hipótesis alternativas 

 
Desventajas 

 Si el modelo es incorrecto, entonces el árbol también será incorrecto 
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Métodos bayesianos 

 Maximum likelihood: encuentra el árbol que con mayor 
probabilidad ha generado las secuencias observadas.  

P(D|H) 

 Método bayesiano: encuentra el árbol (o conjunto de 
árboles) que son explicados por las secuencias con mayor 
probabilidad. La p de que la hipótesis sea correcta dados unos datos 

P(H|D) 
 
Teorema de Bayes: Se llama probabilidad a posteriori porque se refiere a 
calcular la p de un modelo (árbol + modelo evolutivo) a partir de los resultados 
que produciría dicho modelo (el alineamiento de secuencias). 
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Métodos bayesianos. MCMC 
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Programas recomendados 
 
 ML: Phyml, Hyphy, Paml, Tree-Puzzle 

 MB: MrBayes 

 Selección de modelos: ModelTest, ModelGenerator, ProtTest. 

 NJ, MP: Mega 

 NJ, MP, (ML): Paup, Phylip 

 Interconversión formatos: ReadSeq 

 Alineamientos múltiples: clustalw, muscle. 

 Visor alineamientos: jalview 

 Otros: Mesquite. 
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Enlaces de interés 

 

http://evolution.berkeley.edu/evolibrary/home.php 

 

http://bioinformatics.ca/links_directory/ 

 

http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.html 

 

 
 


