O POES

OO~ e—

ET NG A

® BIOLOGICAS ®

POSGRADO EN CIENCIAS BIOLOGICAS

TEMARIO

UNIVERSIDAD NACIONAL AUTONOMA DE MEXICO
PROGRAMA DE POSGRADO EN CIENCIAS BIOLOGICAS

Denominacién de la actividad académica (completa): Buenas practicas para reconocer y clasificar la biodiversidad

Clave: Semestre: Campo de conocimiento: NUmero de Créditos:
(no llenar) 2025-1 Sistemdtica 8
Caracter Horas Horas por semana Horas por semestre
Optativa Teéricas Practicas |4 64
2 2
Modalidad Duracién del curso
Curso Semestral

Seriacién indicativa u obligatoria antecedente, si es el caso:
No aplica

Seriacién indicativa u obligatoria subsecuente, si es el caso:
No aplica

Objetivo general:

La comprension de los fundamentos necesarios para el reconocimiento taxondmico y la familiarizacion del
estudiante con la utilizacidn de softwares utilizados para el estudio de relacion de los organismos con base en datos
morfoldgicos y el criterio de la parsimonia.

Obijetivos especificos:

Realizar diagnosis; utilizar el software Mesquite para construccidon de matrices de datos; utilizar los software Paup y
TNT para la realizacion de estudios filogenéticos; comprensidn de los diferentes parametros que se puede utilizar
para la busqueda del arbol mas parsimonioso; interpretacion de arboles filogenéticos.

Temario Horas
Teéricas Précticas

Introduccién 2
Sistematica taxondmica: breve histdrico y perspectivas;
Presentacion del plan de clases.

Unidad 1. El basico en el reconocimiento y clasificacién de la biodiversidad 4 2

1.1. Permisos;

1.2. Ejemplares;

1.3. Lugar de estudio;

1.4. Material comparativo;

1.5. Diagnosis;

1.6. Descripcidn;

1.7. Clasificacién supra especifica;
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1.8. La taxonomia filogenética.

Unidad 2. Introduccidn a los conceptos cladisticos 8 6

2.1. Breve historia del Cladismo;

2.2. Métodos cladistas;

2.3. Cladogramas;

2.4. Autapomorfia, Apomorfia y Plesiomorfia;
2.5. Relaciones bioldgicas y grupos hermanos;
2.6. Tipos de Grupos.

Unidad 3. Caracteres y codificacion 2 5

3.1. Tipos de caracteres (e.g., discretos, continuos);

3.2. Codificacion de caracteres;

3.3. Implicaciones de la codificacion de caracteres (caracteres inaplicables o
desconocidos);

3.4. Polarizacién de caracteres;

3.5. Elaboracion de matrices morfoldgicas.

Unidad 4. Construccién y busqueda de arboles 6 5

4.1. Arboles de Wagner;

4.2. Busquedas exhaustivas y heuristicas;
4.3. Busquedas de Nuevas Tecnologias;

4.4. Andlisis de matrices de datos con PAUP;
4.5. Andlisis de matrices de datos con TNT;
4.6. Tipos de arboles consenso.

Unidad 5. Optimizacién de caracteres 4 4

5.1. Tipos de optimizacion;

5.2. Optimizacién de caracteres con PAUP;

5.3. Optimizacidn de caracteres con TNT;
Interpretacion de resultados de un analisis filogenético.

Unidad 6. Mediciones de ajustes de cardcter y suporte de arboles 4 4

6.1. indices de consistencia, retencién y de retencién escalonado;
6.2. Suporte de Bremer;

6.3. Suporte de Bootstrap;

6.4. Jackniffe;

6.5. Practicas Paup;

6.6. Practica TNT.

Unidad 7. Pesado de caracteres 3 5

7.1. Introduccidn al pesado de caracteres;
7.2. Pesado a priori y a posteriori;

7.3. Pesado sucesivo;

7.4. Pesos implicados;

7.5. Practica pesado de caracteres en Paup;
7.6. Practica pesado de caracteres en TNT.
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Total de horas teéricas 33
Total de horas practicas 31
Suma total de horas 64
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Swofford, D. L. (2001). Paup*: Phylogenetic analysis using parsimony (and other methods) 4.0. B5.

Thiele, K. (1993). The holy grail of the perfect character: the cladistic treatment of morphometric data, Cladistics, 9:
275-304.

Wiley, E. O., Brooks, D. R., Seigel-Causey, D., & Funk, V. A. (1991). The compleat cladist: a primer of phylogenetic
procedures. Natural History Museum, University of Kansas.
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Bibliografia complementaria
http://phylonames.org/code/

http://zoobank.org/

https://www.iczn.org/the-code/the-international-code-of-zoological-nomenclature/the-code-online/

https://www.biodiversitylibrary.org/

http://phylo.wikidot.com/tntwiki

https://morphobank.org/

https://www.morphosource.org/

https://datadryad.org/stash

https://www.ncbi.nIm.nih.gov/genbank/

Sugerencias diddacticas: Mecanismos de evaluacién del aprendizaje de los alumnos:
(marcar con una X la sugerencia diddctica que se (marcar con una X el mecanismo que se utilizard para evaluar
utilizard para abordar los temas. Es importante tomar el aprendizaje. Se recomienda que para la evaluacién sean

en cuenta que si la actividad tiene horas prdcticas en las | tomadas en cuenta las sugerencias diddcticas sefialadas)
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sugerencias deberd haber herramientas précticas para | ____ Exdmenes parciales
el aprendizaje de los temas) ____ Examen final escrito
__X__ Tareas y trabajos fuera del aula
__X__ Exposicién oral __X__ Exposicién de seminarios por los alumnos
__X__ Exposicién audiovisual __X__ Participacién en clase
__X__ Ejercicios dentro de clase ___ Asistencia
__X__ Ejercicios fuera del aula X__ Seminario

__X__ Seminarios _____ Otros (indicar cudles)
__X__ Lecturas obligatorias
_____Trabajos de investigacion

__ Précticas de taller o laboratorio
____ Précticas de campo

_____ Otros (indicar cudles)

Linea de investigaciéon:
Sistemdtica

Perfil profesiografico
Formacion y experiencia en andlisis de datos para el reconocimiento y clasificacién de la biodiversidad
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INTRODUCCION

Dr. Kleyton Cantalice
1 seccion, 2 horas
UNIDAD 1.

Dr. Kleyton Cantalice
4 sesiones. 8 horas
UNIDAD 2.

Dr. Kleyton Cantalice
8 sesiones. 16 horas
UNIDAD 3.

Dr. Kleyton Cantalice
4 sesiones. 8 horas
UNIDAD 4.

Dr. Kleyton Cantalice
3 sesiones 5 horas
Dr. Kleyton Cantalice
3 sesiones. 5 horas
UNIDAD 5.

Dr. Kleyton Cantalice
5 sesiones. 10 horas
UNIDAD 6.

Dr. Kleyton Cantalice
4 sesiones. 8 horas
UNIDAD 7.

Dr. Kleyton Cantalice

4 sesiones. 8 horas



