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WILLI HENNIG: FILOGENÉTICA



WILLI HENNIG: FILOGENÉTICA

“Grundzüge einer Theorie der phylogenetischen Systematik”

(“Basic outline of a theory of phylogenetic systematics”)

170 páginas, a lápiz



HABLANDO CON PROPIEDAD
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HABLANDO CON PROPIEDAD



HABLANDO CON PROPIEDAD

Para pensar: ¿cómo lo enraizaron 

si no existe outgroup?



HABLANDO CON PROPIEDAD

Tipos de árbol

-Dendrograma: Representación de un árbol filogenético (en general)

-Cladograma: Árbol obtenido por métodos cladísticos (MP). Sólo 
muestra información del patrón de ramificación.

-Filograma: Árbol en el que la longitud de las ramas es proporcional 
al número de sustituciones.

-Cronograma: Árbol en el que la longitud de las ramas es 
proporcional al tiempo transcurrido.
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HABLANDO CON PROPIEDAD

Clados

hermanos

Clados

hermanos



HABLANDO CON PROPIEDAD

Politomías

Pocos datos

Malos datos

Secuencias idénticas

Consensos



HABLANDO CON PROPIEDAD

Politomía de categoría superior

("Raspograma")

NO EXPONER EN PÚBLICO



LOS DATOS

Formatos:

Phylip

FASTA

MEGA

NEXUS

Newick



8    6
Alpha1    AAGAAG
Alpha2    AAGAAG
Beta1     AAGGGG
Beta2     AAGGGG
Gamma1    AGGAAG
Gamma2    AGGAAG
Delta     GGAGGA
Epsilon GGAAAG

**********NNNNNN

FORMATO PHYLIP



PREHISTORIA: PHYLIP

Joe Felsenstein 1980

PHYLogenetic Inference Package



>Seq1
ATCGATCGGACGATCGATGCATCGACTG
>Seq2
AGCTAGCTACGATGCATTCGATCGATGCATCGATGC
>Seq3
ACGGACTCGTAGCAGCGACGGAGCATGCATCG

FORMATO FASTA

Lipman & Pearson 1985



@EAS139:136:FC706VJ:2:2104:15343:197393 1:Y:18:ATCACG
GATTTGGGGTTCAAAGCAGTATCGATCAAATAGTAAATCCATTTGTTCAACTCACAGTTT
+
!''*((((***+))%%%++)(%%%%).1***-+*''))**55CCF>>>>>>CCCCCCC65

Calidad (de menor a mayor):

!"#$%&'()*+,-./0123456789:;<=>?@ABCDEFGHIJKLMNOPQRSTUVW
XYZ[\]^_`abcdefghijklmnopqrstuvwxyz{|}~

FORMATO FASTQ

Illumina 2009?



#Mega
Title: prueba

#168
ACTGATCGATCGATCGATGCACGCG
#169
GACTGATCGATGCTAGCTGACGATC
#171
ACGTAGCATGCTAGCTGATCATGCT
#176
GACTGACTGACTACTGCTGATGCTA
#199
ACGTCAGATGATCGATGTAGCATCG

FORMATO MEGA

Kumar, Tamura & Nei 1994



FORMATO NEXUS



FORMATO NEXUS



INCISO: CONSEJOS BIOINFORMÁTICOS



FORMATO NEWICK



((TURTLE,(CROC,BIRD)),(BAT,HORSE));

((TURTLE:2,(CROC:1,BIRD:1):1),(BAT:1,HORSE:1):2);

FORMATO NEWICK

Newick Restaurant (Dover, NH), 1986

Archie, Day, Felsenstein, Maddison, Meacham, Rohlf, Swofford



format datatype=dna missing=? gap=-;

LOS DATOS: LA GRAN CONTROVERSIA

Missing data

Datos que desconocemos para algunos taxones, debidos a secuencias 
ausentes o incompletas.

GAPs

“Saltos” en la secuencia debidos a inserciones o deleciones

¡Ojo con algunos programas!



PERL

RUBY

INCISO: MÉTODO “GEEK”



'''
DEGAPPER
Escrito por Alejandro López, 18-06-2013
'''

def esgapterminal(i,line):
if line[i] != '-':

return False
else:

terminalpordelante = True
terminalpordetras = True
p = i - 1
while terminalpordelante and (line[p] not in '\t\n '):

if line[p] in 'ATCGWSMKRYBDHVNatcgwsmkrybdhvn':
terminalpordelante = False

p -= 1
t = i + 1
while terminalpordetras and (line[t] not in '\t\n '):

if line[t] in 'ATCGWSMKRYBDHVNatcgwsmkrybdhvn':
terminalpordetras = False

t += 1
if terminalpordelante or terminalpordetras:

return True
return False

INCISO: MÉTODO “GEEK”

infile = open(‘INFILE.nex','r')
outfile = open(‘OUTFILE.nex','w')

newfile = ''

for line in infile:
if '\t' in line[1:]:

newline = ''
for i in range(len(line)):

if esgapterminal(i,line):
newline += '?'

else:
newline += line[i]

line = newline
newfile += line

outfile.write(newfile)
outfile.close()
infile.close()



ATCGA----AGCTAGGTAGCTAGCGATCGA
ATCGA----AGCTAGCTAGCTAGCGATCGA
ACCGA----AGCTAGCTAGCT-GCGATAGA
ATCGA--TGAGCTAGCTAGCT-GCGATCGA
ATCGA--TGATCTAGCTAGCT-GCTATCGA
ATCGATCTAGGCTAGCTAGCT-GAGATCGA
ATCGATCTGAGCTAGACAGCT-GCGATCGA

LOS DATOS: LA GRAN CONTROVERSIA

El problema de los GAPs

Soluciones:

A) Considerarlos como un quinto nucleótido (5th state): NO

B) Codificarlos como caracteres estándar: PUEDE

C) [WORK IN PROGRESS…]



I CURSILLO DE FILOGENIA 
PARA USUARIOS

SESIÓN 2 – Distancias y 

parsimonia



𝐽 𝐴, 𝐵 =
|𝐴 ∩ 𝐵|

|𝐴 ∪ 𝐵|

http://www.southampton.ac.uk/~re1u06/teaching/upgma/

UPGMA: DISTANCIAS A LO BRUTO

Sokal & Michener 1958

Reconstrucción jerárquica

Se calculan las distancias entre cada secuencia y las demás; por 
ejemplo, mediante el índice de Jaccard:

Se va dibujando el árbol uniendo las más próximas (menor distancia)

http://www.southampton.ac.uk/~re1u06/teaching/upgma/


UPGMA: DISTANCIAS A LO BRUTO

Sería perfecto si distancia = diferencias = tiempo



UPGMA: DISTANCIAS A LO BRUTO

Pero…



UPGMA: DISTANCIAS A LO BRUTO

¿Por qué?

Porque 1 diferencia ≠ 1 sustitución



𝑃𝑖 =

. 𝛼 𝛼 𝛼
𝛼 . 𝛼 𝛼
𝛼 𝛼 . 𝛼
𝛼 𝛼 𝛼 .

𝑓 =
1

4

1

4

1

4

1

4

Transición

Transversión

MODELOS DE SUSTITUCIÓN

Jukes & Cantor 1969
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1
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1
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𝑃𝑖 =

. 𝛽 𝛼 𝛽
𝛽 . 𝛽 𝛼
𝛼 𝛽 . 𝛽
𝛽 𝛼 𝛽 .

MODELOS DE SUSTITUCIÓN

Kimura 1980: Transiciones ≠ Transversiones



𝑃𝑖 =

. 𝜋𝐶𝛼 𝜋𝐺𝛼 𝜋𝑇𝛼
𝜋𝐴𝛼 . 𝜋𝐺𝛼 𝜋𝑇𝛼
𝜋𝐴𝛼 𝜋𝐶𝛼 . 𝜋𝑇𝛼
𝜋𝐴𝛼 𝜋𝐶𝛼 𝜋𝐺𝛼 .

𝑓 = 𝜋𝐴 𝜋𝐶 𝜋𝐺 𝜋𝑇

MODELOS DE SUSTITUCIÓN

Felsenstein 1981: Diferentes frecuencias



Tasas de 

sustitución
Frecuencias iguales

Frecuencias 

diferentes

1 Jukes-Cantor (JC) Felsenstein (F81)

2 Kimura 2-parámetros (K2P, K80) HKY85

3 K3ST y TrNef K81uf y TrN

4 TIMef TIM

5 TVMef TVM

6 SYM GTR

MODELOS DE SUSTITUCIÓN



𝑃𝑖 =

. 𝜋𝐶𝛼 𝜋𝐺𝛽 𝜋𝑇𝛾
𝜋𝐴𝛼 . 𝜋𝐺𝛿 𝜋𝑇휀
𝜋𝐴𝛽 𝜋𝐶𝛿 . 𝜋𝑇𝜃
𝜋𝐴𝛾 𝜋𝐶휀 𝜋𝐺𝜃 .

𝑓 = 𝜋𝐴 𝜋𝐶 𝜋𝐺 𝜋𝑇

MODELOS DE SUSTITUCIÓN

GTR (Tavaré, 1986)



NEIGHBOR-JOINING

Saitou & Nei 1987

Las distancias se corrigen y el árbol se construye a partir de una 
matriz Q que se calcula así:



NEIGHBOR-JOINING

Ventajas

Rápido

No requiere gran potencia de cálculo

Inconvenientes

Muy poco fiable

Suelen aparecer artefactos



BOOTSTRAP

Para averiguar cómo de fiables son los nodos que obtenemos.

Es un método de “resampling”: se genera una serie de réplicas de la 
matriz original, se repite el análisis en cada una de ellas, y al final, 
para cada nodo del árbol se ve en qué porcentaje de estas réplicas 
se ha recuperado dicho nodo.

Las matrices de réplica se construyen tomando nucleótidos al azar de 
la matriz original.



BOOTSTRAP



NEIGHBOR-JOINING



MÁXIMA PARSIMONIA

Navaja de Occam / Lex parsimoniae (Guillermo de Ockham, s.XIV):

“Las entidades no deben multiplicarse más allá de lo necesario”

“En igualdad de condiciones, la explicación más sencilla suele ser la 
correcta”



MÁXIMA PARSIMONIA

Ley de Malcolm:

“La vida se abre camino”



MÁXIMA PARSIMONIA

1. Mide la longitud de todos los árboles posibles

2. El árbol con menor longitud será el correcto

Cómo medir la longitud:

-Para cada carácter de la matriz:

-Para cada nodo del árbol:

-Si se detecta que ha habido un cambio, sumarlo al total.



MÁXIMA PARSIMONIA

El problema: el número de árboles posibles

2 taxones  1 árbol

3 taxones  3 árboles

5 taxones  105 árboles

10 taxones  34.459.425 árboles

50 taxones  6·1081 árboles > Número de átomos en el Universo

𝑁 = (2𝑇 − 3) 

𝑖=3

𝑇

(2𝑖 − 5)



MÁXIMA PARSIMONIA

Tipos de búsqueda:

A) Exhaustiva

B) Branch & Bound

C) Heurística



MÁXIMA PARSIMONIA

Exhaustiva

Va añadiendo taxones uno a uno y 
midiendo la longitud de cada árbol

Siempre encuentra el árbol más corto

Mide TODOS los posibles árboles



MÁXIMA PARSIMONIA

Branch & Bound

Como la exhaustiva: va 
añadiendo taxones uno a uno, 
en cada paso mide todos los 
árboles que va obteniendo, 
pero sólo pasan al siguiente 
paso los que no superan un 
umbral de longitud.

Garantiza encontrar el más 
corto.



MÁXIMA PARSIMONIA

Heurística

Varios métodos:

 Stepwise addition

 Star decomposition

Branch swapping:

 NNI: Nearest neighbor interchange

 SPR: Subtree pruning and regrafting

 TBR: Tree bisection and reconnection

Es rápida, pero puede 
equivocarse



MÁXIMA PARSIMONIA

¡Peligro! Fenómeno de atracción de ramas largas

Las ramas que evolucionan rápidamente tienden a situarse juntas, 
aunque no tengan ninguna relación real entre ellas.

Ejemplos clásicos:

 El clado de “mamíferos africanos”

 “La cobaya no es un roedor”

 “El erizo es un mamífero ancestral”

 Avispas de las agallas

 Microsporidios


