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InmrRODUCCION

El efecto que tienen las particiones con datos incompletos o ausentes en los
analisis filogenéticos aun sigue siendo tema de debate. La primera posicidon
sugiere que incluir taxa con gran cantidad de genes incompletos genera
cambios en la topologia resultante, frente a una topologia con muestreo
completo de terminales y/o genes.
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Contrario a esto, la segunda visidon propone que dicha falta de informacion no
afecta la topologia resultante. Por tanto, nuestro objetivo fue evaluar la
sensibilidad de las reconstrucciones filogenéticas al muestreo de genes
por numero de pares de bases, contrastando datos empiricos y simulados.
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Muestreo de

o o Los genes presentes en la mayoria de las terminales, aportan poca o ninguna informacion a las relaciones entre los
nodos del grupo interno (I'RF), debido a la ausencia de muestreo de secuencias dentro del mismo. Aunque mas
genes no implica menor incongruencia taxondmica (| RF), la longitud de la particion si esta inversamente
relacionada con la diferencia entre las relaciones (RF) (Fig 1 A,B). Lo cual indica que el aporte de informacion puede
estar relacionado a la longitud de la particion y no a la cantidad de genes que utilice para la reconstruccion. Sin
embargo, las diferencias en RF no son predictores de valores altos en ILD, ya que las relaciones entre los grupos
puede cambiar sin que el costo del arbol cambie (Fig 1-2 A).

Figura 2. Distancia de Robinson-Fould y cantidad de informacion medida en términos de longitud de la particion. A- Distancia
de RF entre cada particion vrs Evidencia total para cada tipo de reconstruccion filogenética con datos empiricos. B- Distancia de
RF entre cada particion vrs Evidencia total para cada tipo de reconstruccion filogenética con datos Simulados. El porcentaje de
remocion representa el numero de terminales removidas del analisis, particiones las cuales fueron comparadas con la evidencia
total (ET) con muestreo completo.
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Independientemente del método empleado, los genes con representatividad casi nula
en las terminales, sobreestiman las cifras de muestreo aparente y no aportan a la
resolucion de las relaciones filogeneéticas para éste grupo de especies del género
Pristimantis. Sin embargo, utilizar particiones con mas numero de pares de bases
podrian ser mas utiles al momento de reconstruir las relaciones.
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