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El efecto que tienen las particiones con datos incompletos o ausentes en los
análisis filogenéticos aún sigue siendo tema de debate. La primera posición
sugiere que incluir taxa con gran cantidad de genes incompletos genera
cambios en la topología resultante, frente a una topología con muestreo
completo de terminales y/o genes.
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Figura 1. Relación entre Distancia de Robinson-Fould y medida de la incongruencia de la diferencia de la longitud(ILD). A-
Correlación de Pearson para reconstrucciones filogenéticas con datos empíricos. B- Correlación de Pearson para la
reconstrucción de pesos iguales con datos simulados. El porcentaje de remoción representa el número de terminales removidas
del análisis, particiones las cuales fueron comparadas con la evidencia total (ET) con muestreo completo. * p-value < 0.05

Datos	Simulados

Contrario a esto, la segunda visión propone que dicha falta de información no
afecta la topología resultante. Por tanto, nuestro objetivo fue evaluar la
sensibilidad de las reconstrucciones filogenéticas al muestreo de genes
por número de pares de bases, contrastando datos empíricos y simulados.

MÉTODOS

Datos	Empíricos

7:	outgroup
29:	ingroup

(Torres-Carvajal,	2012)			

14:	ingroup
165:	outgroup

(Rivera,	et	al	2016)

Evidencia	Total	(ET):	
Todos	los	genes ET	– cada	gen	a	la	vez

Genes	Simulados

Gen	A:	32.625	pb
Gen	B:	54.404	pb

Parsimonia:
Pasos	Iguales
TNT	vr 1.5

Parsimonia:
Pesos	Implícitos

TNT	vr 1.5

Distancia	de	
Robinson–Foulds

(Robinson	&	Foulds,	
1981)

Incongruence Length
Difference (ILD)

(Farris et	al.,	1995)

Muestreo	de	
terminales	por	gen:	

20,	70	y	50%

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

CONCLUSIÓN

Independientemente del método empleado, los genes con representatividad casi nula
en las terminales, sobreestiman las cifras de muestreo aparente y no aportan a la
resolución de las relaciones filogenéticas para éste grupo de especies del género
Pristimantis. Sin embargo, utilizar particiones con más número de pares de bases
podrían ser más útiles al momento de reconstruir las relaciones.
.

Los genes presentes en la mayoría de las terminales, aportan poca o ninguna información a las relaciones entre los
nodos del grupo interno (↑RF), debido a la ausencia de muestreo de secuencias dentro del mismo. Aunque más
genes no implica menor incongruencia taxonómica (↓RF), la longitud de la partición si esta inversamente
relacionada con la diferencia entre las relaciones (RF) (Fig 1 A,B). Lo cual indica que el aporte de información puede
estar relacionado a la longitud de la partición y no a la cantidad de genes que utilice para la reconstrucción. 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 árbol cambie (Fig 1-2 A).
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Figura 2. Distancia de Robinson-Fould y cantidad de información medida en términos de longitud de la partición. A- Distancia
de RF entre cada partición vrs Evidencia total para cada tipo de reconstrucción filogenética con datos empíricos. B- Distancia de
RF entre cada partición vrs Evidencia total para cada tipo de reconstrucción filogenética con datos Simulados. El porcentaje de
remoción representa el número de terminales removidas del análisis, particiones las cuales fueron comparadas con la evidencia
total (ET) con muestreo completo.
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