
 
 

UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
PROGRAMA DE POSGRADO EN CIENCIAS BIOLÓGICAS 

 

Denominación de la actividad académica (completa): Buenas prácticas para reconocer y clasificar la biodiversidad  

Clave:  

(no llenar) 
 

Semestre:  

2025-1 

Campo de conocimiento: 

Sistemática  

 

Número de Créditos: 

8 

 

Carácter  

Optativa 

 

Horas Horas por semana  Horas por semestre 

Teóricas 

 
2 

Prácticas 
 

2 

4 

 

64 

 

Modalidad 

Curso 

 

Duración del curso 

Semestral 

 
Seriación indicativa u obligatoria antecedente, si es el caso: 

No aplica 

 

 
Seriación indicativa u obligatoria subsecuente, si es el caso: 

No aplica  

 
Objetivo general:  

La comprensión de los fundamentos necesarios para el reconocimiento taxonómico y la familiarización del 

estudiante con la utilización de softwares utilizados para el estudio de relación de los organismos con base en datos 

morfológicos y el criterio de la parsimonia.  

 
Objetivos específicos:  

Realizar diagnosis; utilizar el software Mesquite para construcción de matrices de datos; utilizar los software Paup y 
TNT para la realización de estudios filogenéticos; comprensión de los diferentes parámetros que se puede utilizar 
para la búsqueda del árbol más parsimonioso; interpretación de árboles filogenéticos.  
 

Temario 
 

Horas 

Teóricas Prácticas 

Introducción  

Sistemática taxonómica: breve histórico y perspectivas;  

Presentación del plan de clases.   

2  

Unidad 1. El básico en el reconocimiento y clasificación de la biodiversidad  

1.1. Permisos; 

1.2. Ejemplares; 

1.3. Lugar de estudio;  

1.4. Material comparativo;  

1.5. Diagnosis;  

1.6. Descripción;  

1.7. Clasificación supra específica; 

4 
 

2 
 



 
1.8. La taxonomía filogenética. 

Unidad 2. Introducción a los conceptos cladísticos 

2.1. Breve historia del Cladismo;     

2.2. Métodos cladistas;  

2.3. Cladogramas; 

2.4. Autapomorfía, Apomorfía y Plesiomorfía;   

2.5. Relaciones biológicas y grupos hermanos; 

2.6. Tipos de Grupos.  

8 
 

6 
 

Unidad 3. Caracteres y codificación 

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

3.2. Codificación de caracteres; 

3.3. Implicaciones de la codificación de caracteres (caracteres inaplicables o 

desconocidos);  

3.4. Polarización de caracteres; 

3.5. Elaboración de matrices morfológicas.  

2 5 

Unidad 4. Construcción y búsqueda de árboles 

4.1. Arboles de Wagner;  
4.2. Búsquedas exhaustivas y heurísticas; 
4.3. Búsquedas de Nuevas Tecnologías;   
4.4. Análisis de matrices de datos con PAUP; 
4.5. Análisis de matrices de datos con TNT; 
4.6. Tipos de árboles consenso. 

6 5 

Unidad 5. Optimización de caracteres 

5.1. Tipos de optimización;  
5.2. Optimización de caracteres con PAUP; 
5.3. Optimización de caracteres con TNT; 
Interpretación de resultados de un análisis filogenético. 

4 4 

Unidad 6. Mediciones de ajustes de carácter y suporte de arboles  

6.1. Índices de consistencia, retención y de retención escalonado;  
6.2. Suporte de Bremer;  
6.3. Suporte de Bootstrap;  
6.4. Jackniffe;  
6.5. Practicas Paup; 
6.6. Practica TNT.  

4 4 

Unidad 7. Pesado de caracteres  

7.1. Introducción 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.  

3 5 



 
Total de horas teóricas 33  

Total de horas prácticas  31 

Suma total de horas 
 

64  
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Sugerencias didácticas: 
(marcar con una X  la sugerencia didáctica que se 
utilizará para abordar los temas. Es importante tomar 
en cuenta que si la actividad tiene horas prácticas en las 

Mecanismos de evaluación del aprendizaje de los alumnos: 
(marcar con una X  el mecanismo  que se utilizará para evaluar 
el aprendizaje. Se recomienda que para la evaluación sean  
tomadas  en cuenta las sugerencias didácticas señaladas) 
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sugerencias deberá haber herramientas prácticas para 
el aprendizaje de los temas) 
 
__X__ Exposición oral 
__X__ Exposición audiovisual 
__X__ Ejercicios dentro de clase 
__X__ Ejercicios fuera del aula 
__X__ Seminarios 
__X__ Lecturas obligatorias 

____ Trabajos de investigación 
____ Prácticas de taller o laboratorio 
____ Prácticas de campo 
____ Otros (indicar cuáles) 
 
 
 

____ Exámenes parciales 
____ Examen final escrito 
__X__ Tareas y trabajos fuera del aula 
__X__ Exposición de seminarios por los alumnos  
__X__ Participación en clase 
____ Asistencia 
__X__ Seminario 
____ Otros (indicar cuáles) 
 

 
Línea de investigación: 

Sistemática  

 

Perfil profesiográfico  

Formación y experiencia en análisis de datos para el reconocimiento y clasificación de la biodiversidad  

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
INTRODUCCIÓN  

Dr. Kleyton Cantalice 

1 sección, 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  

 

 

 


