
taller sobre análisis filogenético de la diversidad biológica 

I. reconstrucción manual de las relaciones filogenéticas entre aves, anfibios  y 
reptiles 

IFD “Dr. Héctor Lorenzo y Losada”, 7 de Mayo 2009, Rocha 
en el marco del proyecto "La evolución biológica en la cultura moderna, a 150 años de la publicación de El origen de las 

especies" 
<http://evolucion.fcien.edu.uy/evolucion-cultura.html> 

Utilizar la siguiente tabla de especies y caracteres para realizar una reconstrucción filogenética por el método de máxima 
parsimonia: Criterio metodológico de decisión, que considera mejor árbol al que requiere para su construcción el menor 
número de pasos evolutivos. Se utilizan sólo los caracteres con estados derivados compartidos: las especies que los 
posean estarán más relacionadas, esto es, comparten un ancestro en común más cercano en el tiempo que con el resto de 
especies. 
El teleósteo es el grupo externo (grupo no incluido en el conjunto a sistematizar y supuesto filogenéticamente fuera de éste, 
utilizado a fin de determinar el estado ancestral de un carácter –y por tanto también el derivado- o a la raíz de un árbol).  

 

 Caracteres 
especies 1. amnion 2. fenestras 

temporales 
3. hemipenes 4. fenestra 

anteorbital 
5. plumas 

teleósteo 
(grupo externo) 

no 0 no no no 

rana no 0 no no no 
tortuga sí 0 no no no 
lagartija sí 2 sí no no 
culebra sí 2 sí no no 
ave sí 2 no sí sí 
cocodrilo sí 2 no sí no 

 
1.- Identifiquen el número de caracteres. Los caracteres elegidos son variables pues para cada uno hay más de un estado. 

Identifiquen en cada caso el estado ancestral y el estado derivado (el estado ancestral está dado por el que posee el 
grupo externo, si también está en el grupo interno). 



2.- Modifiquen el árbol filogenético inicial agregando los agrupamientos sugeridos por el carácter “amnion”. ¿Cuántos pasos 
están implicados en dicho árbol para la evolución del carácter? 

3.- Para el carácter “amnion”, ¿cuántos pasos implica un árbol que incluya dos grupos monofiléticos, uno con la rana y la 
tortuga, y otro con lagartija, culebra, ave y cocodrilo? (el árbol filogenético que está debajo) 

4.- Según el criterio de Máxima Parsimonia, ¿cuál es el árbol que representa mejor la historia evolutiva de las especies 
elegidas? (el 2 o el que les dimos en 3). Recuerden que no es la historia evolutiva verdadera sino la que elijo según mi 
criterio. 

5.- Representar separadamente los agrupamientos sugeridos por los datos para cada uno de los caracteres informativos 
(carácter que apoya a algún/os agrupamiento/s por encima de otro/s. En la práctica, se precisa que al menos dos 
estados, unan a dos conjuntos, con dos o más especies en cada uno de ellos) modificando en cada caso el árbol inicial.  

6.- En base a lo anterior, identificar un carácter “no informativo”. 
7.- Representar en un único árbol el conjunto de los agrupamientos sugeridos por los datos. 
8.- Marcar sobre el árbol las regiones en las cuales suponemos que cambian los diferentes caracteres. Indicar el número 

total de pasos implicado por el árbol. 
9.- ¿Cuál es el pariente más cercano de las aves? Según el criterio cladístico de clasificación los taxones deben estar 

formados por grupos monofiléticos, entonces, ¿a qué Clase deberían pertenecer las Aves? 


	t
	Caracteres


