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Introducción al análisis filogenético



Filogenias e inferencia sobre filogenias
Observaciones: 

◦ Tomamos el alineamiento como paso previo a la filogenia.

◦ Pero el alineamiento busca establecer homología de sitios entre secuencias, y la homología es un concepto 
filogenético (origen en un ancestro común).

Dos aspectos principales del análisis filogenético:
◦ Inferencia de las relaciones filogenéticas. Descripción de un árbol filogenético:

◦ Topología (sin raíz, con raíz).

◦ Tiempos de divergencia (absolutos, relativos).

◦ Longitudes de las ramas (cantidad de cambio).

◦ Inferencias a partir del árbol filogenético:
◦ Tiempos de divergencia (absolutos, relativos).

◦ Longitudes de las ramas (cantidad de cambio).

◦ Estimación patrones de cambios de caracteres sobre el árbol:

◦ Caracteres usados para la inferencia filogenética.

◦ Otros caracteres.



Algunos métodos de inferencia 
filogenética

Método Variantes Criterio de optimización Uso de variación no observada
Parsimonia máxima parsimonia minimizar el número de pasos requeridos para 

obtener los datos
No

Distancias - evolución mínima minimizar los cambios requeridos para obtener 
las distancias estimadas entre taxa

Sí (incorporadas en las 
distancias)

- unión de vecinos 
(neighbor joining)

una aproximación al árbol de evolución mínima ídem

Inferencia 
estadística

Máxima verosimilitud maximizar la verosimilitud de observar los datos, 
dado un árbol y un modelo de evolución 
molecular.

Sí (considerando todos los 
estados posibles en los nodos).

Inferencia bayesiana ídem



Algunos métodos de inferencia 
filogenética

Método Variantes Criterio de optimización
¿Optimización requiere 
muestreo de árboles?

Parsimonia máxima parsimonia minimizar el número de pasos requeridos para 
obtener los datos

Sí

Distancias - evolución mínima minimizar los cambios requeridos para obtener 
las distancias estimadas entre taxa

- unión de vecinos 
(neighbor joining)

una aproximación al árbol de evolución mínima No

Inferencia 
estadística

Máxima verosimilitud maximizar la verosimilitud de observar los datos, 
dado un árbol y un modelo de evolución 
molecular.

Sí

Inferencia bayesiana Sí



Diferencias observadas: 𝑁𝑜 = 4

Cambios ocurridos en la evolución: N= 𝑁1 + 𝑁2 ≥ 𝑁𝑜

Necesitamos de un modelo de evolución para estimar N a partir de No

Cambios nucleotídicos observados y estimados

1: gac ata gta ctt

2: gat atg gca ttt

𝑁1

𝑁2



Diferencias observadas: 𝑑𝑜 =  4 12

Cambios ocurridos en la evolución: d= 𝑑1 + 𝑑2 ≥ 𝑑𝑜

Necesitamos de un modelo de evolución para estimar d a partir de do

Distancia estimada de ≥ do  

Distancias observadas y estimadas

1: gac ata gta ctt

2: gat atg gca ttt

𝑑1

𝑑2



Cambios ocurridos en la evolución: N= 𝑁1 + 𝑁2 ≥ 𝑁𝑜

Necesitamos de un modelo de evolución para estimar N a partir de No

Aún sin un modelo, sabemos que algunos sitios implicaron más de un cambio.

Cambios aminoacídicos observados y estimados

1:… Pro Asp Arg

2:… Pro Glu Pro

𝑁1

𝑁2



Optimización: parsimonia vs. distancias

Parsmionia Distancias

Criterio de optimización Minimizar la longitud (número de 

pasos) del árbol

Minimizar la longitud (suma de 

todas las ramas, medidas como 

distancias) del árbol

Efecto de la homoplasia Los mejores árboles requieren más 

pasos que el mínimo ideal

1) Las distancias estimadas son 

mayores a las observadas.

2) El árbol óptimo requiere un 

largo total mayor al mínimo 

requerido por las distancias.



¿Por qué estimar distancias?
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Principales clases de modelos de 
evolución molecular
Modelos de sitios (nucleótido, aminoácido):

◦ Cada sitio (o clase de sitio si se agrupan) evoluciona de acuerdo al modelo seleccionado.

◦ Para nucleótidos, esos modelos pueden involucrar:
◦ Una matriz de transición de 4 x 4

◦ Frecuencias nuceotídicas.

◦ Otros parámetros (por ejemplo, modulando la matriz de transición para clases de sitios)

◦ Para aminoácidos, de manera análoga:
◦ Una matriz de 20 x 20

◦ Frecuencias aminoacídicas

◦ Otros parámetros….

Modelos de codones:
◦ De manera análoga… (matriz de 64 x 64, de la que suele excluirsen los codones Stop), etc.

Hay modelos más complejos, que incluyen información estructural, por ejemplo.



Relación entre distancias y modelos de 
evolución molecular

Para calcular la distancia estimada (corregida con una estimación de los cambios no 
observados), necesitamos la distancia observada y un modelo de evolución molecular.

Ejemplos: modelo de Jukes y Cantor:

La distancia correspondiente es d = ¾ ln(1 – 4/3 p), siendo p la distancia observada 
(proporción de sitios diferentes).
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G A T C 

G 1-3μ 0 μ μ
A μ 1-3 μ μ μ 
T μ μ 1-3 μ μ
C μ μ μ 1-3 μ



Relación entre distancias y modelos de evolución molecular
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G A T C 

G 1-3μ μ μ μ
A μ 1-3 μ μ μ 
T μ μ 1-3 μ μ
C μ μ μ 1-3 μ

El modelo de Jukes y Cantor tiene un solo parámetro (μ).

G A T C 

G 1-α -2β α β β
A α 1-α-2β β β 
T β β 1-α 2β α
C β β α 1-α-2β 

Un modelo popular de dos parámetros es el de Kimura, que distingue 

transiciones y transversiones:



Filogenias usando distancias
Caracteres

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

Especie A c a a g t c c g t a

Especie B . . t . . t . a . .

Especie C . . t . . . t a . .

Especie D t g . . c . . . . g

Especie E t g . a c . . t . .

A B C D E

A 0,3 0,3 0,4 0,5

B 0,2 0,6 0,7

C 0,7 0,7

D 0,3

E

Distancias

Distancia asociada a un 
modelo

algoritmo

Árbol



Método de unión de vecinos (“neighbor joining”)

NJ es una aproximación simple al criterio de evolución mínima:

El árbol óptimo es aquel que requiere la menor longitud total (suma de todas las ramas, 
medidas como distancias moleculares).  

El algoritmo de NJ es sumamente eficiente, aunque es criticado como un algoritmo arbitrario.

Al optar por optimizar sobre distancias,

◦ Resumimos la información sobre las OTUs (caracteres y sus estados) en distancias entre 
pares de OTUs. (A diferencia de la parsimonia, que trabaja con los caracteres originales)

◦ Las distancias pueden ser las observadas (número o fracción de sitios diferentes) o, más 
comúnmente, distancias corregidas en base a un modelo de evolución para incorporar 
cambios no observados. (A diferencia de la parsimonia, que no usa caracteres no 
observados, y solamente incorpora cambios adicionales cuando así lo requieren los árboles 
más parsimoniosos).
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Un esquema más general
Como primera aproximación, podemos considerar que estos son 
pasos ordenados linealmente.

Pero, como vimos en el taller de selección de datos y 
alineamiento, es un proceso de iteración entre fases más 
complejo (“de ida y vuelta”). 

Selección de datos

Alineamiento

Modelo de evolución

Árbol filogenético

Evolución de caracteres



Kalpi et al. 2020
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