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DESCRIPTOR 

Esta asignatura aborda los fundamentos teóricos y metodológicos de la inferencia filogenética 
y filogeográfica, con un enfoque aplicado en el análisis molecular de la biodiversidad vegetal. 
Se explorarán técnicas de extracción y amplificación de ADN, métodos de secuenciación y 
estrategias de alineamiento y procesamiento de datos genéticos. Además, se proporcionarán 
herramientas para la inferencia filogenética, la interpretación de árboles evolutivos y el análisis 
filogeográfico, integrando datos moleculares y espaciales. A lo largo del curso, el alumno 
desarrollará un proyecto de investigación en el que aplicará estos conocimientos a un grupo 
de estudio seleccionado, desde la generación y análisis de datos hasta la interpretación de los 
resultados, siempre en un marco evolutivo. 

CONOCIMIENTOS PREVIOS RECOMENDADOS 

La asignatura está diseñada para proporcionar la formación necesaria en técnicas avanzadas 
de inferencia filogenética y filogeográfica. No obstante, para un mejor aprovechamiento, se 
recomienda contar con conocimientos básicos de biología evolutiva, genética y sistemática 
vegetal. También es útil tener nociones generales sobre técnicas de biología molecular y 
familiaridad con el sistema operativo Linux y comandos básicos de trabajo en consola, así como 
un nivel de inglés adecuado para la lectura y comprensión de tutoriales y textos científicos en 
dicho idioma. 

OBJETIVOS FORMATIVOS 

El estudiantado adquirirá conocimientos y habilidades para la extracción de ADN y la 
preparación de muestras en laboratorio para secuenciación, así como para el reconocimiento 
y procesamiento de datos generados por secuenciación Sanger. Comprenderá los principios 
teóricos y aplicará los principales métodos de alineamiento de secuencias, selección de 
modelos evolutivos e inferencia filogenética. Además, será capaz de interpretar la estructura 
y significado de los árboles filogenéticos en un marco evolutivo. Desde una perspectiva 
práctica, el estudiante desarrollará autonomía en la ejecución de técnicas de laboratorio, el 
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análisis de datos filogenéticos y la planificación de experimentos en función de hipótesis de 
trabajo. Asimismo, demostrará capacidad para elaborar, modificar e interpretar árboles 
filogenéticos, gestionar información sobre biodiversidad y manejar, analizar e interpretar 
datos genéticos y genómicos. 

RESULTADOS DE APRENDIZAJE 

Contenidos: 

RA1 - Haber adquirido una comprensión detallada y fundamentada de los aspectos teóricos y 
prácticos y de la metodología de trabajo en el campo de estudio de la Botánica. 
RA2 - Conocer y comprender los principales procesos evolutivos de los vegetales y los cambios 
de sus comunidades a lo largo del tiempo. 
RA10 - Conocer las nuevas tendencias y perspectivas de investigación en Botánica, así como 
los principios del método científico y sus condicionantes éticos. 

Habilidades: 

RA11 - Demostrar habilidad en el diseño de estudios altamente especializados relacionados 
con la morfología, evolución y usos de las plantas, así como su variabilidad ante diferentes 
escenarios ambientales. 
RA12 - Demostrar destrezas en técnicas avanzadas y herramientas especializadas relacionadas 
con estudios morfológicos, taxonómicos, anatómicos, químicos y genéticos en el ámbito de la 
Botánica. 
RA19 - Saber aplicar e integrar los conocimientos botánicos, la comprensión de estos, su 
fundamentación científica y su capacidad de resolución de problemas en entornos nuevos de 
distinto nivel de dificultad. 

Competencias:  

RA21 - Capacidad para diseñar, planificar y realizar el trabajo de laboratorio y de campo en 
Botánica dominando el uso de herramientas y software informático para la interpretación de 
los datos. 

RA22 - Capacidad para valorar y discutir de forma crítica y detallada las distintas teorías, 
modelos o procesos implicados en la evolución de los vegetales y sus comunidades. 

RA27 - Capacidad para usar un lenguaje técnico avanzado en el campo de la Botánica que le 
permita expresarse y comunicar los resultados procedentes de la investigación científica y 
tecnológica en el ámbito de la innovación más destacada. 

METODOLOGÍA DOCENTE 

El desarrollo de la asignatura combinará actividades presenciales y trabajo autónomo por parte 
del estudiantado con un enfoque basado en la aplicación práctica de los conceptos aprendidos. 
El trabajo presencial incluirá: lecciones magistrales, en las que se explicarán los conceptos 
clave; seminarios y talleres, orientados a la discusión de casos de estudio y la resolución de 
problemas; prácticas de laboratorio, enfocadas en la obtención y procesamiento de datos 
moleculares; y sesiones de análisis bioinformático para el tratamiento e interpretación de los 
datos obtenidos. 

Desde el inicio del curso, cada estudiante o grupo de estudiantes seleccionarán un grupo de 
estudio de entre los propuestos por el profesorado y lo utilizará como sistema modelo para 
aplicar los métodos aprendidos. A lo largo de la asignatura, y con el apoyo de los docentes, 
deberá definir una pregunta de investigación, planificar el estudio y seleccionar las 



 

 

herramientas adecuadas, obtener y analizar datos de laboratorio y de bases de datos públicas, 
interpretar los resultados, elaborar un informe final y defenderlo frente al resto de 
estudiantado. 

Además, el alumnado complementará su formación con la lectura de artículos científicos 
recomendados y el análisis de resultados, en función del desarrollo de la asignatura y de los 
trabajos asignados. 

 

PROGRAMA TEÓRICO 

BLOQUE I: FILOGENIA 

1. Introducción a las metodologías de estudio en evolución. 
a. Conceptos teóricos. 
b. Tipos de datos empleados para reconstrucciones filogenéticas. 
c. Ejemplos reales de estudios evolutivos en plantas. 

2. Planteamiento de un estudio evolutivo. 
a. Formulación de preguntas biológicas y selección del grupo de estudio. 
b. Identificación de recursos disponibles: GenBank, BOLD System y otras bases de 

datos. 
c. Evaluación de la información disponible. 
d. Metodologías de muestreo en campo y herbario. 

3. Obtención de datos por secuenciación Sanger (trabajo de laboratorio). 
a. Extracción de ADN. 
b. Amplificación de secuencias nucleotídicas mediante PCR. 
c. Verificación de resultados por electroforesis en gel de agarosa. 
d. Secuenciación Sanger. 
e. Obtención y limpieza de secuencias. Revisión de cromatogramas. 

4. Elaboración de árboles filogenéticos. 
a. Alineamiento de secuencias. 
b. Modelos evolutivos y métodos de inferencia filogenética: máxima parsimonia, 

máxima verosimilitud y métodos bayesianos. 
c. Diferencias entre árboles de genes y árboles de especies. 

5. Filogenia comparada y biogeografía 
a. Métodos de datación molecular y puntos de calibración. 
b. Reconstrucción de estados ancestrales con variables discretas y continuas. 
c. Análisis biogeográfico por reconstrucción de áreas ancestrales. 

BLOQUE II: FILOGEOGRAFÍA 

6. Introducción a la filogeografía y genética de poblaciones 
a. Conceptos básicos de filogeografía. 
b. Aplicaciones en conservación y biogeografía. 

7. Métodos de reconstrucción filogeográfica 
a. Redes de haplotipos y genealogías de genes. 

8. Análisis de diversidad y estructura genética. 
a. Diversidad genética intra e interpoblacional. 
b. Métodos de análisis de estructura genética. 

CONTENIDO TEMÁTICO 
 



 

 

9. Métodos avanzados en filogeografía y genética de poblaciones 
a. Coalescencia y modelos demográficos. 
b. Delimitación de especies basada en datos genéticos. 
c. Aplicaciones de herramientas bioinformáticas para análisis filogeográficos. 

PROGRAMA PRÁCTICO 

Se propondrán casos prácticos para su discusión y resolución. 

SEMINARIOS 

Seminarios de temas novedosos impartidos por especialistas. 

 
 
 

Actividad Número de horas % respecto presencialidad 

Clases teóricas 10 25 

Prácticas de laboratorio 10 25 

Seminarios 20 50 

Estudio autónomo 85  

 

 
 

La distribución porcentual de la nota final de la asignatura será: 

● Evaluación continua, ligada a la participación en las actividades presenciales y al desarrollo 
del trabajo en el laboratorio y el aula: 20%. 

● Resolución de casos y ejercicios y elaboración de trabajos planteados: 60% 

● Prueba escrita al terminar el programa: 20% 

Los trabajos se realizarán en grupo o de manera individual en función del número de 
estudiantes, que serán supervisados a lo largo del desarrollo de la asignatura mediante 
atención presencial y remota. 

CRITERIOS DE EVALUACIÓN 

Para superar la asignatura es imprescindible superar la calificación global de 5. 
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OTROS RECURSOS 

Recursos en el campus virtual 

o European Galaxy server: https://usegalaxy.eu/ 

o Global Galaxy server: https://usegalaxy.org/ 

o Mega Software: https://www.megasoftware.net/ 

o IQ-Tree web server: http://iqtree.cibiv.univie.ac.at/ 

o BOLD Systems: https://v3.boldsystems.org/ 

o Species delimitation server: https://species.h-its.org/ 
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