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Evolucion molecular

Árbol de genes/especies:

● El resultado de 
la reconstrucción de una 
filogenia a partir de 
secuencias es un árbol de 
gen

● Existen muchas razones 
por las cuales árbol de 
especie y árbol de gen no 
tienen  que coincidir 
(duplicaciones, alelos 
polimorficos...)
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Árbol de genes / Árbol de 
especies

● Misma topologia

● Diferentes tiempos de 
divergencia

Ancestro común

derivado 1 derivado 2
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Árbol de genes / Árbol de 
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● Diferentes tiempos de 
divergencia



Evolucion molecular
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Evolucion molecular

Reloj molecular

Hipótesis: para 
una proteína la tasa 
de evolución es 
aproximadamente 
constante a lo largo del 
tiempo y de los linajes.



Evolucion molecular

Reloj molecular

● Las secuencias pueden ser usadas para inferir la edad de 
los eventos evolutivos.

● La tasa a la que aparecen los cambios entre las secuencias 
nos permite hacer nos una idea de los mecanismos 
de evolución molecular.



Evolución molecular

No existe un reloj universal, 
variaciones existen para:

● diferentes moléculas, 
dependiendo de restricciones 
funcionales (expresión)

● diferentes regiones en una 
misma molécula (superficie de 
la hemoglobina tiene tasa 10 
veces mas alta que su interior)
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Evolución molecular

No existe un reloj universal, 
variaciones existen para:

● diferentes moléculas, 
dependiendo de restricciones 
funcionales (expresión)

● diferentes regiones en una 
misma molécula (superficie de 
la hemoglobina tiene tasa 10 
veces mas alta que su interior)

● diferentes grupos taxonómicos
● posición de la base (sinónima, 

no-sinónima)



Evolucion molecular
Mutaciones sinónimas y no-sinónimas
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Evolucion molecular

Modelos evolutivos
● Cambios en tasas de mutación varían dependiendo de su posición en el 

ADN. Al nivel de proteínas los patrones de substitución varian 
dependiendo de la posicion en el codon (1era 2nda 3era posición)

● Una forma sencilla de medir la divergencia entre dos secuencias es contar 
el numero de sitios que difieren:



Evolución molecular
Numero de mutaciones observadas no es necesariamente el 
numero de mutaciones real



Evolucion molecular

Modelos de evolución de amino ácidos
● Modelos empíricos, basados en observaciones
● La estima del mejor modelo se hace por máxima verosimilitud y 

depende de las secuencias alineadas.



Evolucion molecular

Modelos ADN



Evolucion molecular
Modelos de codones (ejemplo con modelo M0)
          0,        si i y j difieren en 2 o 3 posiciones de codon
          μπj ,    si i y j difieren por una transversión sinónima
qij=     μκπj ,  si i y j difieren por una transición sinónima
          μωπj,   si i y j difieren por una transversión no-sinónima
          μκωπj, si i y j difieren por una transición no-sinónima

κ: tasa de transición/transversinón
ω: tasa de mutación sinónima/no-sinónima
πj: frecuencia del codon j



Evolución molecular

Correcciones de heterogeneidad de tasa de mutación a lo largo 
de una secuencia



Construccion de arboles

● Métodos de distancia (Neigbhour-joining, UPGMA)
○  calcular las distancia para cada par de secuencias
○ hacerlo encajar en un árbol

● Métodos de parsimonia
○  reconstruir el árbol con el mínimo de cambios posibles

● Métodos estadísticos
○  Máxima verosimilitud: dadas las secuencias encontrar 

el árbol mas probable, P(D|H)
○  Bayesianos: encontrar el árbol que explique mejor las 

secuencias, P(H|D)



Arbol y confianza

Bootstrapping



Relaxation / weak 
selection

Adaptación
Selección positiva, Selección negativa, Relajación
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Adaptacion

Cómo se mide?

Concepto : Comparar tasa de cambio de algo funcionalmente 
relevante (tasa1) con la tasa de algo neutro, que escape 
a selección natural (tasa2).

tasa1
tasa2presion selectiva = 



Adaptación

Como se mide?

● en codones :
○ estima filogenetica de ω=dN/dS

● en proteínas :
○ tasa de evolución relativa (υ), no se distingue 

entre selección positiva y relajación.
● en promotores :

○ comparación de la tasa de intrones o partes cercanas de 
ADN no codificante evolucionando de forma neutral.



ω ~ 1
ω > 1

ω < 1

Non-synonymous 
mutations

Synonymous mutations

Adaptación

ω=dN/dS



Adaptacion
Saturación de la tasa 
de mutación



Adaptación
Modelos usados para medir adaptación en codones:

● Sitios
● ramas
● ramas y sitios
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Adaptación
a que sirve?



Enlaces/ayuda

● La mayor parte de esta introducción fue sacada del curso de "Molecular 
Evolucion Phylogenetics Phylogenomics and Adaptation" por Hernan 
Dopazo. Desde esta misma web se pueden encontrar referencias a libros 
que cubren la mayor parte de los temas presentados.

● Existen muchos cursos/seminarios en la web:
○ Web de seminarios sobre filogenia: http://phyloseminar.org/
○ Nature Scitable: http://www.nature.com/scitable/topic/evolutionary-

genetics-13
○  NCBI books: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK21122/
○  etc...

http://goog_1073808208
http://hdopazo.bioinfo.cipf.es/EvolutionaryGenomics/Courses.html
http://hdopazo.bioinfo.cipf.es/EvolutionaryGenomics/Courses.html


Preguntas?


