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20. Arboles de Especies, arboles de Genes y
Clasificacion del Linaje incompleta

[19 de Julio de 2013. Temas: Genética]

En este articulo discutimos de qué manera se espera que la distribucidn de algunos alelos de
especies relacionadas no coincida en el conjunto del arbol filogenético de la especie.

En los ultimos articulos de esta serie hemos examinado el patrén general que observamos al
comparar los genomas relacionados entre si, y cdmo distintos conjuntos de datos coinciden en el
mismo arbol filogenético, o filogenia. En este articulo, trataremos de comprender con mas
profundidad las filogenias, y cdmo es que en realidad si se espera que algunas caracteristicas de los
genomas no concuerden con sus arboles filogenéticos.

Pero antes que nada, un breve comentario: éste es un tema dificil, que podria resultar confuso al
principio. Pero si hemos llegado hasta aqui leyendo esta serie de articulos, tenemos ya las
herramientas necesarias para entender qué es lo que estd pasando aqui'y, con un pequefo esfuerzo
adicional, lograremos una comprension todavia mds profunda de los genomas relacionados, que la
que teniamos hasta ahora. Si, por otra parte, este tema en concreto parece un poco lioso, no nos
preocupemos: el resto de la serie no depende de la comprension de esto con detalle. También, por
supuesto, conviene preguntar, en los comentarios, si las cosas no quedan claras.

Arboles de especies

Volvamos al ejemplo de la filogenia, ya familiar a estas alturas, de los humanos, chimpancés y
gorilas:

Human

Chimpanzee

Gorilla
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Las “filogenias” se conocen también como “arboles de especies” o “arboles filogenéticos de
especies”. Un arbol filogenético de una especie nos muestra el patrén general; qué especies
comparten una poblacidén ancestral comuUn mas recientemente y cuales la comparten en un pasado
mas lejano. En otras palabras, como hemos sefialado en el ultimo articulo de esta serie, una
filogenia es una medida de la historia, compartida o separada, para cualquier par de especies.
Cuanto mas larga sea la historia comun entre dos especies, mds parecidas esperamos que sean, por
término medio. Humanos y chimpancés, por ejemplo, siguieron compartiendo una historia comun
durante varios millones de afios, después de que el linaje del gorila se separara de la poblacién
ancestral comun, antecesora tanto del hombre como del chimpancé. Esta historia compartida es lo
que, por término medio, hace que los genomas humano y del chimpancé sean mas parecidos entre
si que lo que se parecen cualquiera de ellos al genoma del gorila. Los genes individuales, y sus
alelos, pueden tener una historia diferente en cada especie, al separarse ésta de las otras. Para este
tipo de analisis tenemos que examinar las filogenias de los genes individuales, los lamados “arboles
de genes”.

Arboles de genes

Si comprendimos en articulos anteriores (“El fundamento de la variacién heredable, Parte 1 y Parte
2”) el modo en que la variacion (los alelos) surge por mutacion, deberia resultar bastante intuitivo
gue los mismos principios que pueden utilizarse para agrupar las especies en una filogenia pueden
también utilizarse para agrupar los alelos de un mismo gen en otra filogenia. Por ejemplo,
consideremos la secuencia de ADN de tres alelos del mismo gen, que podemos representar como
alelos “amarillo”, “rojo” y “azul” (los cuadros coloreados). Las diferencias en la secuencia que hacen

distintos a esos alelos se destacan en rojo:

III

GGCACACGTGAGTCACTT

GGCGCACGTGAGTCACTT [
GGCGCACGTGAGTCTCTT [N

Con los mismos principios que hemos utilizado para las especies en conjunto podemos explicar el
origen de estos tres alelos por medio de dos mutaciones, empezando con el dato de que el alelo
amarillo es el estado ancestral:
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GGCACACGTGAGTCACTT
] GGCGCACGTGAGTCACTT
2y ) ! l— cccccacGTGAGTCTCTT
position 4
AtoTat

position 15

Asi que, dentro de una poblacién, podemos reconstruir la historia de los alelos de un gen individual
utilizando los mismos métodos que habiamos aplicado previamente a las especies en su conjunto.

La especiacion junto con la variacion genética a lo largo del viaje (o0 no)

Asi pues, la mutacién esta constantemente produciendo alelos nuevos, es decir variacion, dentro
de las poblaciones, y los procesos tales como la seleccién natural y la deriva genética trabajan
conjuntamente para o bien aumentar o bien disminuir la frecuencia de los alelos en las poblaciones,
a lo largo del tiempo.

También hemos empleado bastante tiempo en discutir (en los cuatro articulos titulados “De la
variacién a la especiacion” Parte 1, Parte 2, Parte 3 y Parte 4) cdmo tiene lugar la especiacion,
empezando con poblaciones que se separan unas de otras y que, a lo largo del tiempo, acumulan
diferencias que pueden conducir a la formacion de especies distintas. Lo Unico que falta ahora es
reunir todas estas ideas: considerar lo que podria suceder con la variacion (los alelos), dentro de
una poblacidon a medida que ésta va sufriendo la especiacion. Para hacerlo, rastreemos a nuestros
hipotéticos alelos a través de la especiacidon que conduce a la especie humana, a los chimpancés y a
los gorilas.

Este arbol filogenético de especies tiene las siguientes poblaciones: la poblacién que es ancestral a
las tres especies, denominada como “(H, G, C)”, de “(Hombre, Gorila, Chimpancé)”; la poblacion
ancestral comun de humanos y chimpancés (H, C), y los linajes (las poblaciones) que llegan a las
especies en la situacion actual tras su ultima especiacién, con las especies en la filogenia (H), (G) y
(C):
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., Human
(H)
HO (©

—HEO—< ~ Chimpanzee

@)
R Gorilla

Es importante tener en cuenta que una simple linea, en la filogenia, es en realidad una poblacién, y
que las poblaciones pueden tener variacién genética. Situemos nuestros tres alelos en la poblacidn
(H, G, C):

, Human
(H)

HO ©

L meo—< v Chimpanzee

Pasamos ahora a explorar las posibilidades de cdmo estos alelos se van a heredar, o no, a lo largo
de la especiacién que va a tener lugar. Una posibilidad es directa: los tres alelos se heredaran en las
tres especies. Esta es la posibilidad llamada de “clasificacién completa del linaje”, porque
representa una segregacién completa de todos los alelos en los tres linajes. Esto requiere que los
tres alelos estén presentes en las subpoblaciones que se dividen en los distintos linajes, y que no se
pierda ningun alelo, con el tiempo, en ninguno de los linajes. Aunque esto es, desde luego posible,
no quiere decir que sea incuestionable. Como hemos visto, cuando las poblaciones se separan es
improbable que todos los alelos de la poblacién original queden representados en las dos
subpoblaciones tras la division. Ademas, es posible que la seleccién o la deriva genética puedan,
con el tiempo, provocar la pérdida de alelos en uno de los linajes pero no en el otro. Todo lo que no

4



Centro de . , ‘. , =
Ciencia UR N ‘, LA E
&Fe

Curse intreductonio de Bﬂoﬁag{'a Evelutiva pva ve 55}955.5(1;@57,‘(15
\ BIOLOGOS Autar: Denis Venena

sea una perfecta segregacion de todos los alelos se llama “clasificacion del linaje incompleta”; y
para un genoma grande es un hecho que al menos algunos de los genes si mostraran este efecto.

Clasificacidn del linaje incompleta; un ejemplo

La primera dificultad que encuentran estos tres alelos para la clasificacién completa del linaje es el
proceso de especiacion al que se enfrentan, que separa los linajes (H, C) y (G). Para los propdsitos
de este ejemplo, supongamos que el alelo rojo sea excluido de la poblacién que forma el linaje (H,
C), pero que los tres alelos permanezcan en el linaje (G). Recordaremos que éste es un ejemplo del
efecto fundador- una muestra no aleatoria que puede excluir alelos de una subpoblacién nueva por
azar:

;// (HO)
<
\ ©

Pues ahora veamos un posible escenario que se sigue del proceso de especiacion (H, C) / (G). En el
linaje (G), los alelos amarillo y azul se pierden con el tiempo. En la especiacién (H) / (C), tanto el
alelo azul como el amarillo se segregan en ambos linajes, pero en el linaje (C) el alelo amarillo acaba
por perderse con el tiempo. Lo mismo sucede con el alelo azul en el linaje (H), que acaba
perdiéndose mas tarde:

Humans

(H,.G,C)

Chimpanzees

Gorillas

V2N

Luego para este gen en particular tenemos, entonces, el patron siguiente:
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i Human []

A

HC) ©

v Chimpanzee M

— {H:G:C}

©)
iy Gorilla [

Y al final lo que vemos es esto: el arbol de los genes de estos tres alelos no concuerda con el arbol
filogenético de las especies. Recordemos que en el arbol de genes, los alelos rojo y azul estan mas
estrechamente relacionados entre si de lo que lo estdn con el amarillo.

= GGCACACGTGAGTCACTT
= GGCGCACGTGAGTCACTT
1‘2“:? t%::t X : | GGCGCACGTGAGTCTCTT
Qs
AtoTat
position 15

En el drbol de especies, sin embargo, los dos parientes mds cercanos, chimpancés y humanos, no
tienen los alelos mas cercanos: tienen los alelos mas distantes entre si.

Ahora que hemos elaborado este ejemplo, es de esperar que nos quedara clara la razon de esta
discrepancia: no hay garantia de que los alelos se ordenen en un linaje de forma que coincidan con
el patrén general de las especies. Si un gen muestra variacidén en una poblacién en proceso de
especiacion podemos esperar que en ocasiones se ordene con un patrén que no coincida con el
patron de las especies; en ciertos casos habra un arbol de genes que sera “discordante” con el arbol
filogenético de las especies. En una poblacidon con miles de genes con multiples alelos, es un hecho
gue algunos alelos se van a ordenar con un patron discordante. Lejos de ser esto un problema para
la evolucion, los arboles discordantes son predichos por la evolucion. Seria un problema el que no
los encontraramos, pero de hecho si lo hacemos y, como veremos mas adelante, los observamos
precisamente en el patrén que concuerda con lo que esperariamos basandonos en los arboles
filogenéticos de las especies.

En el siguiente articulo de esta serie, discutiremos como los drboles de genes discordantes pueden
utilizarse para determinar otra caracteristica interesante para los cientificos: los tamafios de
poblacién de los linajes en una filogenia.



