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DESCRIPCIÓN 
Curso que examina los principios de reconstrución filogenética, utilizando distintos tipos de 
caracteres. Se enfatiza la impelmentación y aplicación de los distintos métodos de inferencia 
filogenética. 

 
OBJETIVOS 
Objetivo General:   Comprender la teoría y práctica de la Sistemática Filogenética.   
   
Objetivos específicos:    
a)  Entender los principios básicos relacionados con los análisis filogenéticos.   
b)  Aplicar estos principios en la construcción de árboles filogenéticos.   
c)  Exponer y analizar en forma crítica estudios recientes en biología evolutiva con base en  
reconstrucciones filogenéticas.   
 

 

 
 
 
 
 



 
 
 
CONTENIDOS / TEMAS 
 
UNIDAD 1.‐ INTRODUCCIÓN A LA SISTEMÁTICA FILOGENÉTICA. 
 
 

UNIDAD  2.‐ ESTRATEGIAS DE ANÁLISIS DE  CARACTERES  MORFOLÓGICOS  Y   
MOLECULARES.    
 
UNIDA 3.- METODOS DE INFERENCIA FILOGENÉTICA. 
 

UNIDAD  3.‐ TÓPICOS ACTUALES DEL ANÁLISIS FILOGENÉTICO.   
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