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A oy lecloras

El programa de monografias cientificas es una fageta de 1a vasta
labor de la Organizacidn de los BEstados Americanos, a cavgo del Depar-
tamento de Asuntos Cientificos v Tecnolédgicos de la Secretaria Ceneral
de dicha Organizacidén, a cuyo financiamiento contribuye en forma impor-
tante el Programa Regional de Desarrollo Cientifice v Tecnoldgico.

Concebide por los Jefes de Estado Americanos en su Reunidn celebra-
da en Pupta del Este, Uruguay, en 1967, vy cristalizado en las delibera~
ciones vy mandatos de 1a Ouinta Reunidn del Consejo Interamericano
Coltural, llevada a cabo en Maracay, Venezuela, en 1968, el Proarama
Reaional de Desarrollo Cientifico y Tecnoldgico es la expresidn de las
aspiraciones preconizadas por los Jefes de Estado Americanos en el sen-
tido de poner la ciencia v la tecnologia al servicio de los pueblos
lat inoamericanos.,

Demostrande gran visidn, dichos dignatarios reconocieron que la
ciencia y la tecnologia estdn transformando la estructura econdmica v
social de muchas naciones ¥ gque, en esta hora, por ser instrumento
indispensable de progreso en América Latina, necesitan an impulso sin
precedentes.

El Programa Reqional de Desarrollo Cientifico y Tecneoldaico es un
complemento de los esfuerzos nacionales de 1los paises latinoamericanos
Yy se orienta hacia la adopcidn de medidas que permitan el fomento de la
investigacion, la ensefanza v la Aifusidén de la ciencia y la tecnolo-
giar la formacidn v perfeccionamiento de personal cientifico; el inter-
cambio de informaciones, ¢ la transferencia y adaptacién a los paises
latincamericanos del conocimiento y las tecnologias generadas en otras
regiones,

En el cumplimiento de estas premisas fondamentales, el programa de
monografias representa una contribucién directa a la ensefanza de las
clencias en niveles educativos gue abarcan importantisimos sectores de
la poblacidn y, al mismo tiempo, oropugna la difusién del saber cien-—
tif ico.

La coleccidén de monografias cientificas consta de cuatro series, en
esoafiol y portugués, sobre temas de fisica, guimica, biologia v matemi-
tica. Desde sus comienzos, estas obras se destinaron a profesores ¥
alumnos de ciencias de los primeros afios de la universidad; de éstos se
tiene testimonio Ae su buena acogida.

Este prefacio brinda al Programa Regional de Desarrollo Cientifico
y Tecnoldgico de la Secretaria General de la Organizacidn de los Esta-
dos Americanos la ocasidn de agradecer al doctor Jorge Vietor Crisci v
a la 1licenciada Maria Fernanda Ldpez Armengol, autores de esta
monografia, ¥ a quienes tengan el interéds v buena voluntad de
contribuir a su divulgacidn,

febrero de 19813
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INTRODUCCION

"Aungue esto es locura, havy
cierto método en lo gue dice".

W. Shakespeare. Hamlet

La ciencia exhibe una acusada v predominante contemporaneidad. thna
proporcidén muy amplia de los acontecimientos cientificos de cualquier
clase correspondientes a todas las épocas estd ocurriende ahora ante
nuestros ojos (Price, 1973}. Elemplo patente de este peculiar fendmeno
es la sistemdtica hioldgica, disciplina con mas de dos milenios de an-
tigliedad, pero gue en los dltimos cincuenta afos ha experimentade nume-
rosos cambios, reorganizaciones y avances notables (Andnimo, 1974,

Fsta fecunda contemnoraneidad de la sistemdtica bioldgica se debe a
causas miltiples e interactuantes, pero guatrn de ellas merecsn desta-
carse:

1. el reexamen critico de las bases filosdficas de la sistemitica,
incluyendo conceptos, procedimientos v reglas;

2. la tendencia entre los sistemiticos a abandonar el “"descripti-
vismo radical", gue imperd durante milenios en 1la disciplina. A la
pregunta ;cdémo?, se ha agregado ahora gpor qué?;

3. la utilizacidn en sistemitica de técnicas moleculares precisas;

4. el creciente progreso tecnoldgico gue ha puesto al alcance del
sistemadtico las computadoras digitales de enorme capacidad de memoria.

Dentro de este dindmico contexto histdrico surge la taxonomia numé-
rica en la década de 1950 y se establece como un método valido para
clasificar a los seres vivos, Fue el resultado de la preocupacidn
entre los sistemiticos por la practica intuitiva y poco precisa de su
disciplina.

La taxonomia numérica ha sido definida como la evaluacidn numérica
de la afinidad o similitud entre unidades taxondmicas v el agrupamiento
de estas unidades en taxones, basindose en el estado de sus caracteres
(Sokal v Sneath, 1963).

Para ilustrar el encrme desarrcollo de la taxonomia numérica mencio-
naremos el hecho de gue entre los aflos 1957 y 1961 se publicaron 60
trabajos en los gue se utilizd este método; solamente en 1975 el nimero
de trabajos sobre el tema superd los 200.

Muchos de los procedimientos de la taxonomia numérica y sus Jjusti-
ficaciones tedricas ban sido objete de criticas por parte de algunos
taxdénomos. Dejando de lado estas controversias se puede decir, sin
temor a equivocarse, gue la taxonomia numérica ha sido un gran estimulo
en la revisidn de los principios taxondmicos y de los propdsitos de la
clasificacidn.



El enfogue planteado por la taxonomia numérica comprende dos aspec—
tos: uno filosdfico, basado en la teoria clasificatoria denominada
“feneticismo", v el otro, el de las técnicas numéricas, gque son el ca-
mino operativo para aplicar dicha teoria,

Esta monografia constituye una introduccidn a los aspectos tedricos
del feneticismo y a la aplicacidn de las técnicas numéricas. En ella
se tendridn en cuenta dos preguntas gue, a menudo, se hacen muchos taxd=
nomos: Qué es la taxonomia numérica? y ;qué puede hacer la taxonomia
numér ica por mi?

Las técnicas numéricas npo se presentan en forma exhaustiva, sino
ilustrativa y sin proceder a un riguroso examen matemitico, va fue éste
trasciende el propésito de introduccidn al tema de esta monografia.

Este trabajo no es en absoluto original, pues intenta resumir no=
ciones va consagradas. La importancia relativa atribuida a diferentes
actividades, la seleccion de los ejemplos gque se presentarén y el capi-
tulo sobre valor y limitaciones Ade 1a taxonomia numérica reflejan, es
cierto, tendencias personales.

Esta contribucidén estd dirigida, en principic, a los bidlogos y
estudiantes de biologia. Pero entre los posibles lettores se ha consi-
derado a investigadores de otros campos debido a la difusidon de 1la
taxonomia numérica fuera de la disciplina en la cual tuvo su origen,

Con esta monografia se ha querido subsanar la falta de trabajos
sobre el tema en idioma castellano y al redactarla nos ha guiado la
conviccidon de que un nueve enfoque puede iluminar aon un nueve dia
antiguos problemas. :



LA TAXONOMIA NUMERICA COMO TEORIA CLASIPICATORIA

La clasificacidén es el agrupamiento de objetos en clases sobre la
base de atributos gue poseen en comin y/o sus relaciones. El término
relaciones abarca, por ejemplo, el caso de objetos gue se encuentran en
un mismo tiempo y/o lugar. Una relacidn entre el ente A v el ente B
puede considerarse como un atributo del par formado por A v B en ese
orden. Por lo tanto, "atributos" podria incluir a "relaciones™.

Ante la diversidad que lo rodea, el hombre recurre a la clasifica-
cidn como medio para evitar la confusidn e, instintiva o conscientemen=
te, clasifica su mundo circundante. El lenguaie mismo no seria posible
sin una clasificacién implicita, ya que cada objeto individual seria
considerado como tal sin llegar a una generalizacidn; asi, por ejemplo,
cada mesa deberia tener nombre propio, ya que el términoc "mesa” implica
un concepto colectivo inaplicable sin una clasificacién previa.

El origen de la clencia de la clasificacidn se remonta hasta los
antiguos griegos. MNo obstante, el proceso de clasjificar, el reconoci=
miento de similitudes y el agrupamiento de organismos u objetos en Ffun-
cion de esas similitudes, comienza con el hombre primitivo.

En la diversidad que el hombre enfrenta estd el mundo viviente y es
en éste donde ha tenido lugar un monumental proceso clasificatorio sin
paralele en otras disciplinas. Mo es entonces casual que este proceso
clasificatorio haya sido el contexto donde nacid la taxonomia numérica
(Crisel, 1978).

En consecuencia, una introduccidn a la taxonomia numérica, como
teoria clasificatoria, debe incluir una visién de la disciplina que le
da origen y nutre su mensaje. En otras palabras, para comprender lo
que es la taxonomia numérica hay que considerarla dentro del desenvol=
vimiento de la clasificacidén bioldgica y del vertiginoso renacimiento y
transformacién experimentados en los dltimos 30 afios por los aspectos
tedricos de esta disciplina.

Por tal motivo, esta presentacién de la taxonomia numérica como
teoria clasificatoria ird acompafiada de una concisa y limitada intro-
duecidn a los aspectos tedricos de la clasificacidn bioldaica.

DEFINICION DE TERMIROS

Ningin vocablo estd exento de ambigliedad, de ahi que sea necesario
definir con la mayor precisidn posible algunos términos importantes de
la clasificacidn bioldgica.

Ante todo, es precisc distinguir entre clasificacidn v determina-
cién. Este Gltimo término se define como: 1la ubicacién de un objeta
no identificade en la clase o grupo al gue corresponde conforme a una
clasificacidn construida previamente. Por ejemplo, gquien ha coleccio-
nado una "margarita” y, luego, con la ayuda de la biblicgrafia adecuada
la ubica en la divisidn Anyicspermiz, elase Dicoidledonge, Familia
Compositae, estd determinando, es decir, ubicando una entidad en una
clasificacién previamente establecida. Algunos matematices y £ilésofos
incluyen dentro de clasificacidn a la determinacidn; pero en esta mono-



grafia sequiremos la difundida costumbre entre los hidlngos de distin-
guir con precisién ambos términos.

“Taxonomia” es el estudio tedrico de la clasificacidn, incluvendo
sus bases, princivios, procedimientos v reglas. El motivo de estudio
de las clasificaciones son los objetos y organismos a clasificar. ElL
motive de estudio de la taxonomia son las clasificacicnes. La taxonoe-
mia es la disciplina que trata de explicar cémo se clasifica y como se
determina.

El vecablo "sistemitica" se emplea para definir el estudio cienti-
fico de las clases y la diversidad de los ormanismos v de sus interre-
laciones; comprende la clasificacidn, la taxonomia v la determinacidn.

Fl término taxon (plural: taxa o taxones) se aplica a un grupo de
organismos considerade como unidad de cualguier ramgo en un sistema
clasificatorio. La familia Acanthaceae, el género Nuwigawiia, la espe-
cie Neopawitio gueghingi son ejemplos de taxones. Un taxon es un grupo
de organismos; sus componentes tienen existencia real.

Conviene distinguir claramente antre taxon y categoria. FEste iilti-
mo vocablo designa un rande o nivel en una clasificacién jerarquica;
por ejemplo, la categoria género. Como es sabido, en la clasificacidn
hiolégica se utilizan por convencidén las categorias de la jerarquia
linneana: especie, género, familia, orden, clase, division (en zoolo-
agia £ilum), reino, etc.

Grupo monotético es un grupo que ha sido constituido por rigidas y
sucesivas divisiones légicas v en el cual todos sus miembros comparten
un conjunto de atributos que son condicidén necesaria v suficiente para
convertirse en integrante del grupo.

Grupo politético es un grupo donde sus miembros comparten un gran
nimers de atributos, pero ninguno de esos atributos es compartide por
todos los miembros con la excepcidn del atributo de pertenecer a ese
grupo (véase la siguiente seccidn de este capitulo). Cada miembro po-
see algunos atributos de ese conjunto. Por 1lo tanto, ningiin atributo
es condicién necesaria o suficiente para convertir a un objeto en inte-
grante del drupo.

En general, los taxones son grupos politéticos va gque es muy difi-
cil encontrar caracteristicas “"esenciales”.

£n sistemdtica, la idea de grupc monotético se utiliza con frecuen-
cia en la construccidn de claves con fines de determinacidn.

WATURALEZA DE LA CLASIFICACION

:Cudles son los requisitos 18gicos que debe cumplir un agrupamiento
de objetos en clases para que sea considerado una clasificacion?

Deben cumplirse tres axiomas (Williams y Dale, 1965):

a) En cada clase de mas de un objeto (no unitarias) debe existir,
para cada objeto de la clase, otrc distinto gque comparta con él come
minimo un atributo.

h) El ser miembro de una clase no es en si mismo un atributo.

c) Cada obieto de cualguier clase debe diferir, al menos, en un
atributo de cada objeto de cualguier otra clase.



Seqlin el primer axioma, un objeto no puede ser clasificado si no se
saba nada de &1.

El sequndo axioma tiene dos consecuencias. Primero, excluye cual-
quier formacién de clases, definida solamente por la posesidn de un ni-
mero establecido de objetos; por ejemplo, la divisidn de un conjunto de
objetos en clase de a cinco. En sequndo lugar, permite a cualquiera Ae
las glases recibir nueves objetos.

El tercer axioma no sélo dispone que los objetos idénticos no pue-
den ser distribuidos en clases diferentes, sino que también establece
un criterio para las clases vnitarias,

Fstos axiomas son suficientes para estructurar una clasificacidn,
pero no necesariamente una que sea dtil, pues la clasificacidn de un
conjunte de objetos (sean organismos o no) no es Gnica, va gue las po-
sibilidades de clasificar un mismo conjunto son numerosisimas. Por
ejemplo, si diez alumnos constituyen el conjunto & clasificar, aplican~
do el procedimiento mids simple que es la divisidn en dos subconjuntos,
podemos dividirlos en los gue tienen ojos claros ¥ en los gue tienen
ojos oscuros, podemos dividirlos en los que aprobaron Introduccidn a la
Botanica v los que no lo lograron; podemos tambidn dividirlos en hom-
bres v mujeres, como asimismo construir numerosas clasificaciones mas.
Cada una de estas clasificaciones serid wvialida vy hasta dotima para un
propdsito en particular e irrelevante para otros, De esto se infiere
que dado un conjunto de objetos, las exigencias légicas de una clasifi-
cacidén son satisfechas por una inmensa variedad de solucicnes.

El problema no es clasificar, 1lo dque aparentemente no presenta
serias dificultades, sino encontrar razones para elegir una solucion
entre las muchas gque se noe presentan.

(Qué elemento de juicio se utiliza para elegir una clasificacidn
entre varias posibles de un mismo conjunto de objetos? La solucidn a
elegir depende del propdsito para el cual va a ser utilizada la clasi-
ficacién. Por lo tanto, carece de sentido prequntar si una clasifica-
cidn es "mejor" gque otra, si no se especifica el objetivo de la misma.

Cuando el conjunto a clasificar son los organismos vives, cabe pre-
guntar; sCudl es el interés o propdsito especial que puede tener el
botdnico o zodlogo para preferir una clasificacidn de los seres vivos
entre las varias posibles?

OBJETIVOS DE LA CLASIFICACION BIOLOGICA

Se han formulado diversas opinicnes respecto a 1los objetivos de la
clasificacidn bioldgica (por ejemplo, Warburton, 1967; Williams, 1967;
Mayr, 1969%9; Inglis, 1970; Heywood, L1975 .

Conforme a una opinidn, todavia sostenida por algunos sistemiticos,
se atribuye a la clasificacién bioldgica una funcidn de inventario.
Esta suerte de "filatelia" es, sin duda, un objetivo muy pobre que de-
jaria fuera del quehacer de la ciencia a esta disciplina y la colocaria
en el simple papel de protociencia descriptiva.

Si, por el contrario, colocamos a la clasificacidn bioldgica dentro
del ambito de la cjencia, su propSsito primordial seria ampliar el co-
nocimiento acerca de los organismos y la comprensidn mds profunda de
sus propiedades, semejanzas, diferencias e interrelacicnes. De esto
resulta gue la clasificacidn bioldgica es una ciencia tedrica, con una
gran dosis de descripcidn, pero no una ciencia puramente descriptiva.



podriamos, entonces, decir gue el objetivo de la clasificacién bio-
légica es el conocimiento, no de tal o cual organismo en particular,
sino de las leyes generales gue los rigen y de las relaclones causales
existentes entre ellos. Por tanto, una clasificacién bioldgica serd
"mejor" gue otra en la medida gue sugiera mas leyes cientificas y con-
tribuya mejor a la formulacidén de hipdtesis explicativas, Una buena
clasificacién bioldgica sera fecunda como principio organizador de
nuestro conocimiento.

La anterior definicidén de los objetivos de la clasificacidn biold-
gica puede "traducirse" a un lenguaje pragmatico: 1la mejor clasifica-
cidn serd la mds ecstable, 1a mds vobuste, la mis predietiva. Enten=
diéndose por estable gque no se modifica en forma drastica por 1la
incorporacidn de nueva informacldny por pobusta gue no es alterada
radicalmente por la incorporacidn de nuevas entidades y por predictiva
que una propiedad conocida para la mavoria de las entidades de un grupo
estid garantizada con una gran probablilidad de que existe en aquellas
entidades de ese grupe todavia no examinadas con miras a buscar esa
propledad.

Un interesante ejemplo de clasificacidn con objetives cientificos,
fuera de la blologfia, es la clasificacidén de los elementos guimicos en
ia tabla de Mendeleiev. Quienes tengan algunos conocimientos de quimi-
ca, saben gue esta tabla ha demostrado en el curso del tlempo coheren-—
cia tedrica, capacidad explicativa y predictiva, estabilidad y robus-
tez, es decir, todos los regquisitos que debe satisfacer una clasifica-
cidn con objetivos que se circunscriban en el ambito de la ciencia.

Este ejemplo podria suscitar una controversia va gque, para algunos
bidlogos, los elementos quimicos y los seres vivos no son comparables,
pues los elementos carecen de historia. Sin Animo de iniciar una
controversia, consideramos gue, a pesar de diferencias sustanciales en
el grado de complejidad entre seres vivos vy elementos, el ejemplo de la
tabla de Mendeleiev es totalmente vadlido como clasificacidén cientifica
y como tal comparable con cualguier otra.

Una vez determinado el objetivo, podemos preguntarnos: Cual es el
camino operativeo para construir una clasificacidédn biolégica que respon-
da a las expectativas y definiciones antes mencionadas? o gcudles son
los fundamentos de la clasificacidn bioldgica?

FONDAMENTOS DE LA CLASIFICACION BIOLOGICA

Los fundamentos de la clasificacidn bioldgica son cobhjeto de una de
las mds intensas controversias en biologia, ya gue hay varias corrien=
tes de pensamiento acerca de los fundamentos tedricos a aplicar en di-
cha clasificacidén. La abundante bibliografia al respecto da fe de esta
estimulante controversia (por ejemplo: Heywood y McNeill, 1964; Mayr,
1965, 1974, 1981y Rollins, 1965; Coliess, 1967; Gilmartin, 1967;
Williams, 1967; Johnson, 1968; Michener, 1970; Hull, 19703 Ruse, 1973;
Schlee, 1975; Sokal, 1975; Duncan v Baum, 1981},

Algunos sistemdticos sostienen que estas disputas sobre los funda-
mentos de la clasificacidn bioldgica son vanas, segin ellos, la clasi-
ficacidn no es algo gue se deba pensar demasiado, sino sélo acometar-—
ia., Huelga casi seRalar, gue estos mismos sistemidticos, al construir
sus clasificaciones, adhieren implicita y hasta puede decirse involun-
tariamente a alguna de las teorias de la clasificacidén que pasaremos a
examinar.



A pesar de la variedad de opinicnes podemos considerar dque existen,
bisicamente, cuatro doctrinas sobre la clasificacidn: esencialismo,
cladismo, evolucionismo vy feneticismo (Hull, 1970).

El cbjetivo de este capitulo es presentar una sola de esas doctri-
nas -=el feneticismo-- ¥y no analizar criticamente o evaluar cada una de
ellas. Sin embargo, bharemos una breve demarcacidén de cada una antes de
abordar de lleno el feneticismo.

Esencialismo. Fue la teoria dominante por muchos siglos, estd basada
en la légica aristotélica v responde a los puntos de vista sostenidos
por Platdn y muchos de sus discipulos.

A pesar de haber sido descalificada por bibdlogos y fildsofos (por
ejemplo, Popper, 1950; Simpson, 1961; Hull, 1965; Mayr, 1969), varios
sistemiticos sostienen y/o practican algunos de los principios esencia-
listas (por ejemplo, Thompson, 1952, 1962; Borgmeier, 1957; Blackwelder
y Boyden, 1952).

El esencialismo sostiene gue es tarea de la ciencia descubrir 1la
"verdadera naturaleza” de los objetos, es deeclr, su realidad oculta o
emsencial.

La préctica del esencialismo en la clasificacién bioldgica compren-
de los siguientes principios:

a) Las esencias ("verdadera naturaleza o forma"} de los organismos
existen ¥ pueden ser descubiertas y discriminadas con la ayuda de 1la
intuicién intelectual.

h) La tarea de la clasificacidén biolégica es descubrir vy discrimi-
nar las esencias.

c) Las esenclas tienen un nombre, pueden ser descritas con palabras
v a esa descripcion se le denomina "definicidn®.

d) Los seres vivos reflejan una serie basica de tipos v formas
inmutables.

e} Todos los organismos miembros de un mismo agrupamiento clasifi-
catorio (taxon) reflejan la misma naturaleza esencial y corresponden al
mismo tipe basico.

£) La variacidn dentro de un mismo taxon et desechable a los fines
clasificatorios, por ser el producto de una desviacidén de los arqueti-
pos bisicos.

Por postular la existencia de "tipos bdsicos", esta escuela se ha
denominado también “tipologia".

De la lectura de los principios se infiere que para el esencialismo
la clasificacidn no se construye, sinc que se descubre.

Los numerosos siglos de esencialismo dejaron su resabio en la préc=
tica de la clasificacidn bioclégica ¥ no son pocos los sistemdticos que
siguen intuitivamente algunos principios esencialistas (por ejempleo,
definicidon aristotélica de los taxones). La misma nomenclatura taxonde
mica no escapa a la influencla esencialista.

Cladismo. El término "cladiesmo™ proviene del griego y su raiz etimo-
légica significa "rama", denominacién que recibe esta escuela por la



importancia otorgada al &4rbol genealdgico en la construccidn de 1la
clasificacién ¥ a las ramificaciones de dicho Arbol. Algunos de los
sostenedores de esta escuela la denominan "filogenédtica" (Wiley,
1981). En esta monografia seguiremos la tradicional costumbre de deno-
minar "cladista™ a esta teoria para evitar confusiones con la escuela
evolucionista que también reclama para si el nombre de "filogenética®.

Segfin esta teoria, la clasificacion bioldgica debe basarse en la
filogenia ("historia evolutiva") de los organismos, de ahi que se le ha
dado también el nombre de "enfogue genealdgico”.

1os criterios para aplicar esta teoria son los siguientes:

a) Cada grupo o taxon a formar debe ser monofilético (sengu Hennig,
1968) , es decir, todos sus miembros comparten entre si un antecesor co-
miin mas reciente gue con cualquier otro miembro de algtin otro grupo de
igual rango.

b) Se eligen caracteres en los cuales pueda determinarse el estado
primitivo (estado presente en el mis reciente antecesor comin del
grupe}. BEsta determinacidén de las tendencias evolutivas de los carac-
teres Se basa en estudios del grupo y de los grupos afines (véase el
capitule 9).

¢) Se establece la secuencia de ramificaciones del Arbol genealdgi-~
co y la pesicidn relativa en el tiempo de esas ramificaciones. Este
paso se concreta con la ayuda de los caracteres elegidos y de fésiles
cuando los hay.

d) Los grupos que se forman se basan en la posesidén de estados evo-
lucionados en comin, el monofiletismo v la cercania temporal a un ante-
cesor comin. El recurrir sélo a los estados eveluciopnados de los ca-
racteres tiene por objeto eliminar la distorsidén producida por las
diferentes velocidades de evelucidn de distintos caracteres a lo largo
de diferentes lineas filéticas.

e) La categoria taxondmica conforme a la jerarquia linneana asigna-
da a cada grupc estd en relacidén directa con su desprendimiento en el
tiempo de otra linea evolutiva (ramificaciones). Por ejemplo, un taxon
desprendidc en el Precambrico constituye una divisidn, entre Cémbrico v
Devénico una clase y asi sucesivamente. Cuanto mas antiguo, mds eleva-
do el rango dentro de la jerarguia. Actualmente, muchos seguidores del
cladismo descartan este criterio.

La idea bdsica es que la clasificacién debe expresar las relaciones
filogenéticas, teniendo en cuenta las ramificaciones del arbol geneald-
gico gue es necesario reconstruir previamente a la clasificacidn.

Esta teoria se halla expuesta en las obras de Hennig, 1968;
Brundin, 1968; Schlee, 1969; Janvier y colaboradores, 1980, y Wiley,
1981,

Evolucionismo, Constituye un enfoque ecléctico gque combina varios
criterios con informacién genealdgica. Esta escuela no pretende que la
clasificacidn exprese la filogenia, 8dlo que sea consecuente con ella.

Esta teoria se basa en los siguientes criterios:

a) Filogenia.

b} Cantidad de modificaciones evolutivas desde el antecesor comdin,
con el fin de determinar el grado de diversificacidn ¥y el tamafic de la



discontinuidad entre los posibles grupos a formar. Este criterio con-
templa no sélo el monnfiletismo, sino también el grade en que se han
alejado, en similitud o parecido, en el transcursc del tiempo, los po-
sibles grupos a formar. Por ejemplo, dos grupos pueden tener un ante-
cesor comin cercano en el tiempo, pero difieren de tal manera gue la
discontinuidad entre ellos (en cuanto a similitud) es muy pronunciada.

c) Homogeneidad interna (en cuanto a similitud) en cada grupo for-
mado (taxon).

d) Asociacidn del taxon con un determinado habitat.

e) El rango adjudicado al taxon debe ser, en lo posible, adecuado a
su tamafo. Por ejemplo, no es conveniente terer una familia de un solo
género, salvo que la discontinuidad sea lo suficientemente apreciable
como para admitirlo.

£) Debe existir una cierta equivalencia entre las categorias adju-
dicadas a grupos afines. Por ejemplo, el concepto de la categoria "gé-
nero® debe conservar su uniformidad en una misma familia.

La importancia concedida a cada uno de estos criterios Adepende de
cada autor.

La diferencia entre el cladismo v el evolucionismo radica princi-
palmente en que el primero intenta expresar en la clasificacién las
ramificaciones del 4rhol evolutivo, en tanto gque el segundo sostiene
que la clasificacidén debe ser consecuente con esas ramificaciones v
representar a su vez otros factores de la filogenia, tales como el gra-
do de diversificacion vy divergencia en cuanto a similitud.

Esta teoria ha sido descrita por Simpson, 196l; Mayr, 1969 ¥ Bock,
1973,

Fepeticismo. El feneticismo sostiene los siguientes principios:

a) Las clasificaciones deben efectuarse con un gran numero de ca-
racteres, que deben ser tomados de todas las partes del cuerpo de los
organismos y de todo su ciclo vwital.

b) Todos los caracteres utilizados tienen la misma significacidn e
importancia en la formacién de los grupos.

c) La similitud total (o global) entre dos entidades es la suma de
la similitud en cada uno de los caracteres utilizados en la clasifica-
cidn,

d) Los grupos de taxones a formar se reconocen por una correlacidn
de caracteres diferentes.

e) La clasificacidn es una ciencia empirica, en la cual la expe-
riencia sensible desempefia el papel preponderante v, por lo tanto, esta
libre de inferencias genealdgicas.

f) Las clasificaciones deben basarse exclusivamente en la similitud
fenética. Se entiende por "fenético" cualquier tipo de carficter utiii-
zable en la clasificacidn, incluyendo los morfoldgicos, fisioldgicos,
ecolégicos, etoldyicos, moleculares, anatdmicos, citoldgicos y otros.

g} El nimero de taxones establecido en cualquier rango es arbitra-
rioc, aunque siempre debe ser coherente con los resultados obtenidos.
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Una vez establecido debe continuarse aplicando el mismo criterio de
delimitacidn en todo el grupo estudiado.

Para el feneticismc es imposible llevar a cabo clasificaciones que
expreseén la filogenia © sean consecuentes con ella, por el desconoci=-
miento de detalles suficientes acerca de la historia evolutiva de la
mayoria de los nrganismos. En michos grupos de organismos, debido a la
falta de fosiles o de otro tipo de informacidén no se conoce la genealo-
gia respectiva o ésta es en alto grado especunlativa.

s muy importante destacar gue el feneticismo no cuestiona la Teo-
ria de la Evolucidn ni la existencia de una genealogia de los organis-
mos; simplemente excluye del proceso clasificatorio la informacidn
filogenética. Por otra parte, considera valido el estudio de la filo-
genia una vez efectuada la clasificacidn del grupo,

Esta teoria clasificatoria tampoco descarta la posibilidad de gque
clasificaciones basadas en sus principios reflejen relaciones aenea-
légicas.

Algunos sistemdticos practican una suerte de “"feneticismo atempera-
de" no numérico, de pocos caracteres casi siempre morfolégicos.

RUn no se ha resuvelto la controversia histdrica sobre el origen de
esta teoria de la clasificacidn. Segin algunos autores {por eijemplo,
Sneath y Sokal, 1973), fue Adanson, botdnico del siglo XVIIT, quien
primero eshozd lo que hoy es el fundamento doctrinal del fepeticismo.
Otros (poxr ejemple, Guédéds, 1967) sostienen gue las ideas de Adanson
fueron mal interpretadas, gue de ninguna forma tenian un “"tinte" fene=~
ticista v que el origen de esta teoria es reciente. Un andlisis mds
profundo, sin embargo, revela gue dicha teoria tiene sus raices en el
empirismo y el operacionismo, escuelas epistemolégicas que tratan del
origen del conocimiento.

EL FENETICISMO Y EL ENFOQUE EMPIRICO Y OPERATIVO DE LA CLASIFICACION
BIOLOGICA

El empirismo es una doctrina epistemoldgica muy antigua, pero su
verdadero fundador es Jobn Locke (1632-1704). Locke y sus continuado-
res sostienen que el conocimiento sdlo deriva de la experiencia sensi-
ble. El empirismo opone a la tesis del racionalisme {segin la cual el
pensamiento, la razon, es la verdadera fuente del conocimiento) la
antitesis de gue la dnica fuente del conocimiento humanoc es la expe-
riencia (Hessen, 1938; Romero, 1973)., Para el empirismo, cualquiera
gue sea el origen de una hipdtesis cientifica la experiencia debe com-
probarla. En resumen, todos nuestros conceptos, incluso los mds gene-
rales v abstractos, proceden de la experiencia.

El feneticismo ha llevado esta idea a la clasificacidn bioldgica,
al desterrar de ella toda especulacidn filogenética v poner de relieve
un proceso clasificatorio empirico, es decir, basado en las decisiones
taxondmjcas que provienen de la experiencia sensible. El feneticismo
sefiala como ejemplo de concepto taxondmico no empirico el concepto bio-
16gico de especie, donde es imposible encontrar un correlato o criterio
observable que permita aplicarlo (Sckal y Crovelln, 1970; Crisci, 1981).

El gran realce qua da el feneticismo al enfogue empirico de la cla-
sificacidn bioldégica ha llevado a algunos autores a una posicidn deri-
vada del empicismo: el denominade "operacionismo" (Sckal y Camin,
1965) ,



El operacionismo fue fundado en 1927 por el fisico P.W. Bridgman en
su ya famoso tratade "he Logic of Modowm Fhgsaics, En el operacionismo
un concepto sélo es wvdlido si pueden describirse las operaciones gue
conducen a establecerlo. Casi siempre, al determinar estas operaciones
se entra en el ambitn de las mediciones.

Un simbole adquiere interpretacidén operacional v operativa si se
establece una correspondencia entre é1 y los resultados de una opera-
cién real o posible, arbitrada para medirlo (Hull, 19683 Bunge, 1969).

El enfogue operative de la clasificacidén bioldgica exige que cual-
quier hipbtesis clasificatoria sea comprobada por la observacidn, la
experimentacién y la medicidn v gue se establezcan criterios para defi-
nir categorias taxondmicas y operaciones clasificatorias.

En trabajos taxondmicos es frecuente encontrar frases como la si-
guiente: "A estd mis relacionado con B qua con C",

Para el operacionismo esta frase no es vdlida, a menos que vaya
acompafiada de:

- una clara definicidén de lo que se entiende por "mis relacionado™;

- un ¢riterio explicito por el cual puede ohservarse ese "mas rela-
¢ jonade";

= un criterio ewplicito por el cual ese "mAs relacionado™ puede
medirse, v

- una enumeracién de los pasos a seguir para completar las opara=
ciones de observacidn v medicidn.

Lo esencial es explicitar, en la forma mds clara posible, todas las
operaciones taxonémicas, déandoles sentido empirico v operacional. En
otras palabras, se evitan las especulaciones sin hase y los conceptos
ambiguos,

El feneticismo no rechaza de plano todos los conceptos no operacio-
nales (Sneath y Sokal, 1973}, lo que es imposible de hacer, pero deja
en claro gue los conceptos operacionales deben ser predominantes en el
proceso clasificatorio.

Este realce del enfoque empirico en la clasificacién bioldgica ha
sido propuesto no sélo por los feneticistas sino también por otros bid-
logos {por edjemplo, Ehrlich y Holm, 1962; Davis y Heywood, 1963) y for-
ma parte de una tendencia general para reducir la ambigiedad vy el papel
de la intuicién en la sistemidtica {(Crisci, 1978). Por eso, se ha tra-
tado de precisar al maximo los conceptos claves de la clasificacidn
biolégica entre los cuales figura el de relacién taxondmica, al que se
ha prestado considerable atencidn y al cual dedicaremos nuestra préxima
seccidn,

RELACIONES TAXONOMICAS

£l concepto de relaciones taxondmicas ha sido objeto de diferentes
interpretaciones a lo larxge de la historia de la clasificacidén biolégi-
car esta Adjversidad ha creado confusgidn. Cualquier intente de aclarar
esta confusidén exige ante todo un andlisis de las relaciones posibles
entre los sereg vivos, a fin de peoder decidir cual o cuales de ellas
pueden conniderarse como parte de las “"relaciones taxondmicas”.

|
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tas relaciones posibles entre dos organismos o entre dos taxones
son las siguientes:

a) Relaciones fenéticas o de similitud. Se basan en el parecido
entre los organismos o, en otras palabras, en las propiedades observa-
das en ellos, pero sin considerar el proceso genealdgico por el cual
aparecieron esas propiedades. Estas relaciones se expresan como pro-
porcidén de las similitudes y diferencias existentes entre los organis-
mos (Sneath, 1978).

b) Relaciones de parentesco (también llamadas genealdgicas o fi-
logenéticas). Son aguéllas que indican el grado por el cual dos o mas
organismos estan relacionados a un antecesor comin., Estas relaciones
se expresan fundamentalmente por el grado de cercania relativa con el
antecesor comin ¥ el grado de cambio evolutivo aue ha ocurrido desde el
mismo.

¢) Relaciones cronisticas (denominadas también temporales). 1In-
dican el grado de cercania en el tiempo de dos o mas organismos.

d) Relacliones espaciales o geogrdficas. Denotan el grado de si-
tuacion espacial relativa entre dos o més organismos,

Esta lista no agota las relaciones posibles, pero incluye las que
pueden considerarse de mayor trascendencia.

Sin duda, la teoria de clasificacidén a adoptar es importante en el
momento de definir relaciones taxondmicas. Por ejemplo, para un cla-
dista o un evolucionista las relaciones de parentesco son las valiosas;
para un feneticista, relaciones taxondmicas es sindnimo de relaciones
fenéticas. Todos ellos utilizan las relaciones espaciales como acceso-
rias: los feneticistas las incluyen en las relaciones fenéticas y los
cladistas v los evolucionistas las consideran como elementos de juicio
en la reconstruccién filogenética.

Podemos decir que en el dmbito de la paleontologia las relaciones
cronisticas adquieren vital importancia, sea cual fuere la teoria apli=-
cada.

El centro de gravedad del problema "relaciones taxondmicas" estd en
la respuesta a la pregunta: ;Son congruentes las relaciones fenéticas
vy las de parentesco? La respuesta puede ser afirmativa o negativa, se—
gin cada taxon, ya gue la fenética puede expresar las relaciones de
parentesco o, por el contrario, puede darse el caso de que como conse-
cuencia de fendmenos evolutives —-el paralelismn, la convergencia y las
reversiones—— el parentesco y la fenética expresen diferente informa-
cidén (Sokal, 1966}. Un edemplo hipotético de este dltimo caso se pre-
senta en la figura 1, donde las relaciones fenéticas son mds estrechas
entre C y D que entre D vy E, a pesar de que genealdgicamente D y E es-
tdn mds intimamente ligadas que C y D. Esta posibilidad de incongruen—
cia entre fenética y filogenética lleva a concluir gque, si bien es
posible que las relaciones fenéticas sean equivalentes a las relaciones
genealdgicas, esto dista mucho de ser una verdad ahsoluta. Por 1o
tanto, las relaciones taxondmicas son consideradas en un enfogue
estrictamente feneticista como relaciones de similitud o parecido
fenético.
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Fig. 1, Representacidon grafica de las relaciones entre cinco
taxones: A, B, C, D v E. Las relaciones estidn expresadas en
tres factores: tiempo, similitud y parentesco.
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APLICACION DE LAS TECNICAS DE LA TAXONOMIA NUMERICA

Unas pocas décadas atrds la matemdtica desempeflaba un modesto papel
en la biplogia. Hoy dia practicamente toda disciplina bioldgica tiene
a su alcance técnicas matematicas para la construccién de sus teorias.
Este lenguaje matemdtico ha llegado a la clasificacidén bloldgica gra-
cias a lo que se denomina técnicas numéricas.

Se entiende por técnicas numéricas la rama de la taxonomia numérica
que, mediante operaciones matematicas, calcula la afinidad entre unida-
des taxondmicas a base del estadc de sus caracteres.

El vgo de las técnicas no implica necesariamente una aceptacidn to-
tal de los principios del feneticismo, como podra apreciarse a lo largo
de los provimos capitulos y en especial en el capitulo 9.

La asociacidn de conceptos sistemdticos con variables numéricas ha
dado como resultado una inmensa cantidad y variedad de técnicas numéri-
cas. A pesar de esta diversidad, es posible hallar en casi todas ellas
una serie de pasos comunes. En este capitulo presentaremos esos nasos
elementales v analizaremos en detalle dos de ellos: la eleccidn de las
unidades de estudio v la eleccidn de los caracteres.

PASOS ELEMENTALES DE LAS TECNICAS NUMERICAS

Tos pasos elementales comunes a casi todas las técnicas numéricas
son los siguientes:

1. Eleccién de las unidades. Se eligen los organismos a estudiar y
se definen las unidades a clasificar denominadas "Unidades Taxondmicas
Operativas" (OTU).

2. Eleccién de los caracteres. Se eligen los caracteres gue des-
criban a las OTH y se registra el estado de los caracteres presentes en
ellas,

3. Construccidén de una matriz bdsica de datos. Con la informacidn
obtenida en los pasos anteriores se construye una matriz bésica de da=-
tos (MBD) de OTU por estados de los caracteres,

4. Obtencidn de un coeficiente de similitud para cada par posible
de OTU. A base de la MBD v utilizando un coeficiente adecuade a los
datos gue contiene, se calcula la similitud para cada par posible de
las unidades taxondmicas.

5. Construccidn de una matriz de similitud. Con los valoresz de si-
militud calculados en el paso anterior se construye una matriz de simi=-
litud OTU por OTU.

6. Conformacidén de grupos. A base de la matriz de similitud del
paso anterior v mediante la aplicacidn de distintas técnicas (por ejem-
plo, andlisis de agrupamientos) se obtiene la estructura taxondmica del
grupo en estudio.

15
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7. Generalizaciones. Re formulan las gqeneralizaciones acerca de
log taxones, tales como: eleccidn de caracteres discriminatorios, rela-
cidén entre los organismos, inferencias acerca de los taxones, atc.

La figura 2 constituve un diagrama de flujo de los pasos elementa-
les de las técnicas numéricas.

ELECCION DE OTU

ELECCION DE CARACTERES

CONSTRUCCION DE UNA
MATRIZ BASICA DE DATOS

OBTENCION DE UN
COEFICIENTE DE SIMILITUD
PARA CADA PAR POSIBLE DE OTU
T

CONSTRUCCION DE UNA
MATRIZ DE SIMILITUD

CONFORMACION DE GRUPOS
= ESTRUCTURA TAXONOMICA

GENERALIZACIONES
(Inferencias acerca de los taxa, eleccion
de caracteres discriminatorios, etc.)

Figq. 2. npiagrama de flujo de los pasos elementales para la
aplicacion de las técnicas de taxonomia numérica. [os pasos
recuadrados con lineas de mayor grosor se realizan, por lo ge-
neral, con la ayuda de computadoras.

Conviene tener en cuenta los siguientes tres puntos:
-~ que las generalizaciones acerca de los taxones no vueden €formu—

larse antes de que los mismos hayan sido reconocidos al cons-
truirse la estructura taxondémica;



- ue 1lns taxones no pueden ser regonocidos antes de calcular el
valor de similitud entre los organismos, y

- que esa Similitud no puede calcularse antes de gque los organismos
¥ sus caracteres havan side estudiados.

En consecuencia, el orden de los pasos no puede ser alterade sin
destruir la racionalidad del proceso clasificatoria.

Dada la gran cantidad de datos gque estos estudios reguieren, suele
ser necesario utilizar computadoras para concretar algunos de las pasos
{cdlculo de coeficiente de similitud y construccidn de la estructura
taxondmica) .

ELECCION DE LAS CTU

El primer paso en cualguier proceso clasificatorio consiste en ele—
gir las unidades a clasificar, es decir las OTU. FEsta sigla proviene
de la denominacidn en inglés: “"Operational Taxonomic Unit" (Sneath v
Sokal, 1973). En idioma espafiol se han propuesto otras giglas para es-
tas unidades, por eijemplo UTD, pero dada la enorme difusidén de la sigla
OTU es preferible no utilizar otro nombre en la ya abarrotada termino-
logia taxonomica.

El taxdnomo puede tener ante =i una gran variedad de entidades; in-
dividuos, poblaciones, especies, déneros, etc. La existencia obietiva
de algunas de estas entidades es motivo de controversia (Mayr, 1969;
Sokal v Crovello, 1970; Crisci, 1974, 1981; Raven, 1976; Levin, 1979).
Bqui utilizaremos libremente los términos que se corresponden con ellas
sin entrar a discutir el aspecto filosdfico acerca de su realidad.

ta eleccidn de la unidad de estudio entre esas entidades dependeri,
en gran medida, de la estrategia vy de los objetivos del trabajo taxond—
mico. Por ejemple, si se trata de revisar el género Lawrheria las uni-
dades de estudio serdn las especies. Si la finalidad del estudio es la
variacién geogriafica en Lewcheria sinecicides, las wunidades serdn 1las
poblaciones de esa especie. Claro estd que cualquiera que sea la enti-
dad unitaria, siempre estd compuesta por individuos y, por lo taato,
éstos deberian ser la unidad universal. Ante la imposibilidad de exa-
minar todos los individuos gue componen un taxon, las muestras compues—
tas por individuos o entidades conceptuales (por ejemplo, una especie}
son validas como OTU. La dnica regla deneral en la eleccidn de las OTU
es que cada una de ellas debe ger internamente lo mas homogénea posi-
ble. Excepto en el caso del individuo como unidad, siempre existira
cierta variaciom interna imposible de eludir (véase el capitule 4: E1
problema de la variacidn intra-oTu).

Los problemas especiales gue se plantean con ejemplares de diferen~
tes estadios del ciclo de vida o con material fragmentario exigen, en
todos los casos, un cuidadoso andlisis preliminar y el conocimiento de
la hiclogia del grupo que es objeto de estudio. De no ser asi, podria
darse la sitvacidén de colocar en unidades diferentes a una zoospora vy
el plasmodio gque se origind de ella.

Respecto al nimero de OTU se aconseja utilizar tantas como se nece-
siten. En algunos casos, el limite estard dado por el nimero de taxo-
nes en estudio; en otros, por ejemplo cuando la unidad es la poblacidn,
el limite dependerd del nimerc maximo de OTU que permita utilizar el
programa de computadora, generalmente unos pocos cientos.

tna wvez elegidas las OTU, el paso siguiente es la blisqueda de la
evidencia taxondmica gue permita clasificar esas unidades.

1
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EVIDENCIA TAXONOMICA: CARACTERES

Todo proceso clasificatorio ge hasa en las diferencias existentes
entre los objetos a clasificar. Esa variacidn es la fuente de la evi-
dencia taxondmica, también llamada caracteres.

El caricter puede definirse como cualquier propiedad que varia en
las OTU en estudio, Los posibles valores que ese caridcter pueda pre-
sentar se losg considera sus estados (Sneath y Sokal, 1973),

Por ejemplo, si la esoecie A con hojas aserradas se distingue de la
especie B que posee hojas enteras, el cardcter es "margen de la hoja";
"aserrado" v "entero" son los estados de ese caricter.

Cuando se comparan dos organismos en un procesoc de clasificacidn es
importante gue las estructuras comparadas se correspondan: por ejem-
plo, que la longitud del pétalo de la OTY A sea comparada con la longi-
tud del pétalo de la OTU B. El reconocimiento de que las dos estructo=-
ras son pétalos y de gque la variable a medir en las dos OTU es longitud
se denomina "determinacién de homologias®, paso necesario y de enorme
importancia en cualguier proceso clasificatorio.

HOMOLOGIA

Por regla general, puede establecerse lo siguiente:s todos los
estados de un mismo carécter deben ser homdlogos. Para aplicar esta
regla habrd que saber: .Qué es homologia? y scuil es el criterio para
reconocerla?

La nocién de homologia es anterior a la biologia evolutiva (De
Beer, 1971; Bertalanffy, 1975; Cain, 1976), pero a partir de 185%, con
la aparicién de la teoria darwiniana, este vocablo adquirié un sentido
biologico mas preciso. Tal es asi que las definiciones vigentes se
expresan en términos ewvolutivos. Citaremos algunas definiciones de

homologias

a) Dos o mis estados de un mismo cardcter de dos o mas organismos
son homdlogos si se originan filogendticamente en el mismo estado del
mds reciente antecesor comin de los organismos comparados (Bock, 1978).

b) Estados homblogos son aquéllos gue pueden ser considerados como
sucesivos estados de transformacidn de un mismo estado inicial. Se
considera transformacidén al proceso histdrico real de la evolucidn
{Hennig, 1968) .

¢) Homdlogos son los estados de los caracteres de dos o mis orga-
nismos cuyo origen puede determinarse en el mismo estado del caréacter
del antecesor comin de esos organismos (Mayr, 1969).

d) Dos estados son homélogos si se originan filogendticamente uno
del otro, o de una base hereditaria comdn (Bertalanffy, 1975).

El problema mas serio no es definir gue es homologia, sino recono-
cerla. El criterio mds frecuente para ello es el de la similitud, gue
puede ser de dos tipos: homéloga v no hombloga u homoplasica. La si-
militud homSloga es debida al antecesor comin; la homopldsica puede ser
producto de paralelismo, convergencia, analogia, mimetismo y el azar
{Simpson, 1961). La similitud homdloga es reconocible (pero no
siempre) por la correspondencia en la composicidn ¥y estructura de los
estados que intervienen y su parecido profundo, no superficial.



Causalmente, dos estados son parecidos porgque son homdlogos. Meto-
doldgicamente, Se puede gsequir el camino inverso para determinar la ho-
mologias dos esstados son homdlogos porque son parecidos.

Ello explica porque el feneticisme propuso la 1llamada homologia
operativa (Sneath y Sokal, 1973): dos estados son homdlogos cuando se
corresponden en su composicidn v en su estructura. Por correspondencia
en la composicidén se entiende la similitud cualitativa, desde el punto
de vista bioldgice y/o guimico de sus constituyentes., Por correspon=
dencia estructural se entiende la similitud, en cuante a orden de sus
partes v orden espacio-temporales, © en la estructura de sus fendmenos
bioguimicos, © en el orden secuencial de las sustancias o estructuras
organizadas.

Como no siempre la homologia es Edcilmente distinguible en funcidn
de la similitud, todavia gqueda mucho margen para la polémica sobre este
tema.,

Dejando de lado esta discusidn, due excede el ambito de esta mono-
grafia, optamos por el criterio operativo al mismo tiempo que reconoce-
mos sus limitaciones.

TIPOS DE CARACTERES

Es imposible contar con una lista exbaustiva y dnica de los tipos
de caracteres de cada grupc de organismos. 56lo los especialistas
estdn en condiciones de definirlos y describirlos.

Una posible clasificacidn general de 1os tipos de caracteres podria
ser la sigquiente:

1. Morfoldgicos
a) externos
b) internos (anatomia)
c) embriolégicos
d) palinolégicos
e) citoldgicos
f) ultraestructurales

2. Fisioldgicos
3. Quimicos
4. Etol&gicos

5. Ecoldgicos
a) habitat
b) parasitos
c) alimentos
d) varjaciones estacionales

6. Geograficos
a) distribucidn
b} relacion entre poblaciones (simpatria, alopa-
tria}

-1

. Gendticos

Respecto a una lista mds detallada de tipos de caracteres en zoolo-
gia, cons(ltese a Mayr, 1969; en botdnica, a Davis y Heywcod, 1963 y
Skerman, 1967, y en microbiologia, a Lockhart y Liston, 1970 v Sneath,
1978,
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ELECCION DE LOS CARACTERES

En un trabajo de taxonomia numérica es aconsejable elegir todo tipo
de cardcter v de todas las partes del ciclo wvital. Solamente deben
excluirse los siguientes caracteres:

a) Caracteres sin sentido bioldgico. Ejemplo de este tipo de
cardcter es el nimero dado por el colector al ejemplar de herbario. Lo
gue Se persigue es evitar la utilizacién de aguellos caracteres gque no
tengan una relacién importante con lo gue se observa en los organismos
propiamente dichos.

b) Caracteres correlacionados ligicamente. Ejemplos de este tipo
de caricter son:

Cardcter 1: diametro del tallo.
Caracter 2: radio del talle.

Se debe excluir como redundante toda propiedad gque sea consecuencia
légica de otra propledad ya utilizada. Hay gue evitar la utilizacién
por dos o mis vias diferentes de la misma informacidn. Sdlo uno de los
caracteres correlacionados es aceptado como valido.

¢) Caracteres invariables en las OTU en estudio. Ejemplo de este
tipo de caricter es considerar la "presencia de vértebras” como cardc-
ter en un estudio de un grupo de vertebrados.

Es preciso excluir los caracteres gue no varian en las OTU en estu-
dio, ya que carecen de poder discrimatorio y, por lo tanto, de valor
taxonémico. En realidad, por definicidn no son caracteres, aungue pue«
dan serlo para otros grupos e incluso para un grupo de jerarquia supe-
rior que contenga al qrupo objeto de estudio.

NIMERQ DE CARACTERES UTILIZADOS

En un estudio sobre taxonomia numérica y a diferencia de los estu-
dios clasicos, deben utilizarse numerosos caracteres. Pero gcudl es la
cifra de caracteres que satisface este requisito? Wo existe una res-
puesta absoluta a este Interrogante. En una €poca se estimdé que este
nimero no debia ser inferior a 60 {Sokal y Sneath, 1963}, pero esta re-
comendacion carece de bases tedricas o empiricas. El nimero de carac-
teres posibles es casi ilimitado y, por lo tanto, desde el punto de
vista estadistico no puede Sostenerse que el conjunte de todos los ca-
racteres posibles forman una poblacidén al azar ("Random population®) en
la cual puede indicar el tamafio de una muestra representativa. Sneath
(1978) seRhald que en la practica los caracteres se comportan como va=-
riables "cuasialeatorias™ v que, Segin su experiencia, 50 era el nimero
minimo a utilizar. Esto es todavia una afirmacidn intuitiva.

EL PROBLEMA DE LA IMPORTANCIA DE CADA CARACTER

sExiste algdn cardcter que sea mas importante que los otros? En
caso afirmativo, zcémo reconocerlio? La respuesta del feneticismo a es-
tas preguntas es motivo de controversia. Para el feneticismo no exis-
ten a priori caracteres mas importantes que otros y, si asi fuera, es
imposible reconocerlos.

Sin embargo, no se exige que los complejos de caracteres, tales
como los de las flores u hojas, tengan la misma significacion o peso.
Cada uno tiene un valor diferencial en proporcidén a su complejidad o



contenido de informacion que estd expresado por el nimero de caracteres
que lo componen (Sneath y Sokal, 1873).

Para entender la posicidn del feneticismo se Asbe distinguir signi-
ficacidn o peso o pricri de significacidn o peso a pastepiopt (Cain,
15959; Heywood, 196B; Mavr, 19A9).

La significacidn g pricri consiste en otorgar mayor valor taxondmi-
co a uno O a MAS caracteres antes de confeccionar 1la clasificacidn,
Es05 caracteres se reconocen usando algin criterio establecido. Por
ejemplo, porque son estables genéticamente, porque se comportan como
caracteres diagnésticos en otros arupos, porgue exhiben escasa plasti~
cidad fenotipica, o bien por sospechar gue son indicadores de relacio-
nes filegenéticas (Mayr, 1969).

La significacidn u pogteriori? es resultado de la clasificacidn ¥
consiste en reconocer el o los caracteres que mejor discriminan o diag-
nostican los grupos formados. El caricter "presencia de capitulo" es
muy importante para reconocer la familia de las Compuestas, pero esa
importancia sélo se reconoce una vez construida una clasificacidn gue
contenga al taxon Compuestas, no antes.

Generalmente, por la falta de evidencia al aplicar los criterios
establecidos para reconocer la importancia a priors, ésta debe ser de=-
sechada, no asi la importancia g posterior! Que resulta del proceso
clasificatorio y que es clave para el proceso de determinar.

El feneticismo reivindica la significacidn « posteriort y rechaza
la significacion a priori, dindole a todos los caracteres el mismo peso
o importancia al comenzar una clasificacidn.
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LOS CARACTERES COMO DATOS CIENTIFICOS

Los caracteres taxondmicos forman parte del universo denominado
“datos cientificos" v responden a las exisencias de éste. El cientifi-
co observa hechos v los registra en datos. [os hechos suceden o sih=
sisten, son eventos y/o estados. Los datos son representaciones simbd-
licas de los eventos y/o estados y se obtienen por la observacién
(Kneller, 1978).

Una observacidn cientifica debe ser sistemirioz, detallads y warda-
da. Es gisten@itica, pues debe ser controlada por una hipdtesis o por
una idea precisa del fendmeno estudiado. Bs detallada por el uso de
instrumentos poderosos v/o por concentrarse en una propiedad particular
del fendmeno estudiado. Es wperiad?, ya que el fendmeno es captado bajo
diferentes condiciones o en forma experimental cuando se affade a la ob-
servacidn el control de ciertos factores,

Los datos obtenidos por la observacion deben ser objetivos y pregi-
soa. Objetivoz (a pesar de gue no existe dato que no esté coloreado
POr nuestros preconceptos) en el sentido de que cualquier otro cienti-
fico, capacitado para la observacidn v gue lleve a cabo las mismas ope~-
raciones, logre reconocer los mismos hechos que fueron reqistrados Yo
por lo tanto, obtenga los mismos datos. Con este fin, los datos son
expresados en un lenguaje de validez universal, mis que en funcidn de
sensaciones dnicas del observador, Los datos son precisve cuande des-
criben los hechos y los diferencian, en el mavor grado posible, de
hechos similares.

Los datos mds objetivos y precisos son los expresados en forma
cuantitativa. La taxonomia numérica exige que todos los datos sean
expresados en forma cuantitativa, de modo que sean computables; es
decir, que con ellos se puedan realizar operaciones de cilcules median-
te nlimeros.

No todos los datos miden relaciones cuantitativas en sentido es-
tricto, de ahi que alqunos deban ser sometidos a una actividad iégica,
la codificacién, para ser transformados en datos cuantitativas,

TIPOS DE DATOS

Existen distintas catedorias de datos y se han propuesto numerosas
clasificaciones para expresar esa variabilidad (Walker, 1968; Bunge,
1969y Cohen y Nagel, 1971; Sneath y Sokal, 1973; Clifford y Stephenson,
1875) .

La clasificacién propuesta en esta monografia puede observarse en
el Cuadro I. A continuacidn, y basandonos en esa clasificacién, exami=
naremos los distintos tipos de datos ¥ su posible codificacién.

Cuadro I. Tipos de Datos y Algunos Ejemplos de Cada Uno de Ellos

EJEMPLO
TIPCS DE DATOS
CARACTER ESTADOS
Prasancia / susanciy m:.u::lﬁ:' Ausa; '.
DOBLE-ESTADD T “-::
Paicidn da la Lo
Estados mxciuysnte intlorascencis Aocilar
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Bssrrado

. 2 Margen de
Sin secuencia logice T hoia Lobwuladg
2 Entero
Glabra

Con secusncia bgica ol Poco sbundants

MULTIESTADOD sl
Muy abundants
Longitud dal
Continucs abdomen
- Wamero da flores da =X
Dizcontinues Ia inflorascencia

DATOS DOBLE-ESTADO Y SO CODIFICACION

Son los llamados datos binarios o predicados dicotdmicos, es decir
aquéllos que tienen sbHlo des estados. Pueden indicar presencia/ausen=
cia v estados excluventes.

a) Datos doble-estado, presencia/ausencia. Son también denomina-
dos datos “"todo" o "nada" y representan caracteristicas que estin o no
pPresentes; por ejemplo:

Caracter Estados

Presencia de rayas

Rayas en el abdomen

Ausencia de rayas

Codificacidén de 1los datos doble-estado presencia/ausencia. Se
expresan numéricamente como 1 (presencia) v 0 (ausencia). El nimero
aqui desempefia una funcidn de rdtulo o marca de identificacidn gue
facilita el tratamiento cuantitativo, pero bien podrian expresarse como
+ (presencia) v = (ausencia), o cualquier otra forma convencional,

Al codificar el anterior ejemple de caracter doble-estado presen-—
ciafausencia resulta:

Caracter Estados Codificacidn

Presencia de ravyas 1

Rayas en el abdomen

Ausencia de rayas 0

b} Datos doble-estado, estados excluyentes. Representan caracte-
res cualitativos que tienen dos estados solamente; por ejemplo:

Cardcter Estados

dehiscente

Tipo de fruto

indehiscente




Codificacién de los datos doble-estado, estados excluyentes. En
este caso, puede expresarse como 1 y 0, otorgdndole 0 a cualquiera de
los estados, o utilizande como expresidn numérica el 1 v el 2 (esto
permite distinguir este tipo de datos Ae los anteriores). El nimero
agui es también utilizado en forma convencional y a manera de rdtulo.
Al codificar el ejemplo anterior de carédcter dohle-estado, estados ex-~
cluventes, resulta:s

Cardcter Estados Codificacidn

Alternativa 1 Alternativa 2

dehiscente 1§ 2

Tipe da fruto
indehiscente 0 1!

DATOS MULTIESTADOS Y SU CODIFICACION

Son aquellos datos que poseen tres o mds estados y pueden ser de
dos tipos: cualitativos v cuantitativos,

Datos Multiestados Cualitativos

Expresan cualidades no mensurables v se dividen en cualitativos sin
secuencia ldgica vy cualitativos con secuencia lé&gica.

a) Datos multiestados cualitativos sin secuencia 1&gica o desorde-
nados. Son Aatos cualitativos gue no pueden ser ordenados en una se-
cuencia de grados del atributo. Por ejempln, el caridcter "tipo de su-
perficie pilosa de la hoja" con los siguientes estados: escabrosa,
estrigesa, hispida, hirsuta, sericea, estrellada.

Codificacién de los datos multiestados cualitativos sin secuencia
légica o desordenados. Bs el tipo de dato mis dificil de codificar,
¥a gque por no presentar una secuencia o grados es imposible rapresen-—
tarlo bien con mimercs. En el ejemplo dado podemos atribuir 1=2-3=-4=-5
y 6 a los estados nombrados en el orden dado. Los nimeros cumplen aqui
funciones convencionales y de rétulo. Pero :por qué otorgar 6 al esta-
do estreliado ¥y no 2? Es decir, carecemos de fundamentos para estahle-
cer un orden. En el caso de los datos doble-estado este inconveniente
no existe, va gue son posibles dos secuencias, eguivalentes entre s=i.

Bl problema podria resolverse transformando a cada uno de los esta-
dos en datos presencia-ausencia; por ejemplo:

Caracter Estados Cod. Carécter Estados Cod.
Presente 1 Presente g
Superficie de 1la Superficie de la
hoja escabrosa hoja estrigosa
Ausente b] Ausente 4]
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Carécter Estados Cod. Caracter Estados | Ced.
Presente 1 Presente X
Superficie de Superficie de
la hoja hispida la hoja hirsuta
Ausente 0 Busente 1]
Cardcter Estados Cod, Caracter Estados | Cod.
Presente 10 Presente 1
Superficie de Superficie de la
hoja sericea hoja estrellada
Ausente 0 husente 0

Esta solucién tjene el inconveniente de que, bajo determinadas circ-
cunstancias (por ejemplo, cuando se utiliza el coeficiente de asocia=
cidn "Simple Matching", véase el capitulo 5: Coeficientes de asocia-
cidn), confiere “peso" al carbcter original {en este caso "tipo de
superficie de la hoja™) que, al transformarse en varios caracteres in-
dependientes, aumenta su valor taxondmico en periuicio de caracteres no
codificados de esta forma.

b} Datos multiestados cualitatlvos con secuencia légica. Es el
caso de caracteres cualitativos que pueden ser ordenados en una secuen—
cia de magnitud de la cualldad estudiada; per ejemplo:

Caricter Estados

TAra

Presencia
de pelos comin

abundante

Codificacién de los datos multiestados cualitativos con secunencla
18gica. Si1 se codifica el ejemplo anterior, observamos que exisgten
distintas posibilidades, de las cuales damos una a continuacidns:

Cardcter Estados Codificacidon
rara 1

Presencia

de pelos comin 2
abundante 3

Aqui los nimercs Aesempefian una funcién ordinal, va gque indican la
posicidn de una cualidad en una secuencia de grados (otra codificacion



valida consistiria en otorgar los nifmeros 1, 1,5 v 2 a los estados
"rara", "comin" y "abundante"}.

Los valores ordinales correspondientes a cada estado del garacter
no pueden sSometerse a operaciones aritméticas como la adicién, Por
eso, no es posible afirmar que el estado "abundante™ (3) tiene tres ve-
ces mas pelos que el estadc “rara" (1).

A este tipo de cardcter se aplica, en algunos casos, el llamado cé-
digo aditivo (Sneath y Sokal, 1973), terminologia no muy feliz va que,
como hemos sehalado antes, los mimeros ordinales otorgados no pueden
ser objeto de adicidn. En el cédigo aditivo cada estado es transforma-
do en un cardcter presencia-ausencia, pero con la siguiente djferenciar
cada vez gque el carieter “"abundante” esti presente se considera que los
otros dos estados también lo estin, o sea la presencia de "abundante™
conlleva la presencia de “comin®™ v de "rara"., Cuando el caracter pre=
sente es "comin", también indica la presencia de "rara". Este sistema
tiene el inconveniente de conferir peso al caracter original.

A continuacion ofrecemos un ejemplo de la codificacidn aditiva del
cardcter "presencia de pelos” en las OTU A, B vy C; la OTU A presenta el
estade "rara"; la B "comin" y la C ™abundante”:

tados
oty Rara Comin Abundante
OTU A 1 g 3}
OTU 8 1 1 2
QTU C L 1 1

Datos Multiestados Cuantitativos

Son los datos cardinales, llamados también magnitudes o simplemente
cantidades. Miden relaciones cuantitativas en sentido estricto.

El campc de variabilidad de los datos es un conjunto de nidmeros.
En este casoc los nimeros indican relaciones cuantitativas entre cuali=-
dades y pueden ser, por lo tanto, sometidos a operaciones matemiticas
{aunque a vecas con restricciones, por ejemplo, pueden sumarse los pii—
meros de estomas de dos hojas, pero no las densidades de estomas de
esas dos hojas). Bn general, estos datos, no necesitan codificacién Yy
pueden ser de dos categorias; dJdiscontinuos v continuos,

a) Datos multiestados cuantitativos discontinvos. Representan
cualidades que son expresables sélo por nimeros enteros, sin fraccio—
nes, ¥, por lo tanto, presentan variabilidad discontinua; por ejemplo,
el cardcter "némero de pétalos”, donde las expresiones serdn siempre
nimeros enteros.

b) Datos multiestados cuantitativos continuos. Expresan dimen~
siones continuas, es decir, cualidades cuya variabilidad se distribuye
en una escala continua. La expresidn de estos datos puede ser un pime—
ro entero o fraccionario. Ejemplos de este tipo de datos son todas las
expresiones de tamafo: "longitud de la hoja™, "altura de la planta”,
"ancho del pétaio", etc.
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Finalmente, los datos cuantitativos pueden ser
datos "doble-estado" si los calculos asi lo exigen,

adelante al tratar los coeficientes de similitud.

Un ejemplo seria el caracter
de 2 a 10, gue puede ser subdividido en intervalos que se transformaran

en caracteres binarios:

"nimero de pétalos”

Cardcter Estados Codificacidn
Presente 1
De 2 a 4 pétalos
Ausente 0
Cardcter Estados Codificacidn
Presente 1
De 5 a 7 pétalos
Ausente a
Caricter Estados Codificacidn
Presente 1
De 8 a L0 pétalos
Ausente 4]

Los datos continuos, como, por ejemplo, el caracter "longitud de la
boja”, con variabilidad entre 2 y 10 cm, pueden ser transformados en:

Caricter Estados Codificacidn
Longitud entre Presente i
2 v 3,99 em

Rusente 0
Cardcter Estados Codificacidn
Longitud entre Presente 1
4 v 5,99 cm

Ausente Q0
Cardcter Estados Codificacidn
longitud entre Presente 1
6y 7,99 cm

Ausente 0

transformados
como veremos mas

con variabilidad




Caracter Estados Codificacidn

longitud entre Presente 1
8 v 10 cm

husente 0

Esta transformacidn es a veces necesaria, por ejemplo, para aplicar
los coeficientes de similitud del tipo de asociacidn, Pero tiene el
inconveniente del peso que otorga al caracter (en este caso, “longitud
de la hnja") v de la relativa arbitrariedad al determinar los inter=-
valos.

EL PROBLEMA DE LA VARIACION INTRA-OTU

Cuando las OTU son entidades de nivel superior al de organismo
{poblacidn, especie, género, etc.) es posible gue esos agregados de
organismos presenten caracteres que varian no sb6lo entre las OTU, sino
también dentro de ellas. ;CudAl es el tratamiento que debe recibir esa
variacidn intra-0TD?

El problema admite cuatro soluciones posibles: tres son aplicables
a datos multiestado y una a datos doble-estado.

Una primera solucidn consiste en considerar gue la variacidn
intra~0TU puede representarse mediante una medida de posicién estadis-
tica, por ejemplo la media o la moda.

La media es utilizada para datos multiestados cuantitativos conti-
nuos. $Sin embargo, no es recomendable para datos multiestados cualita-
tivos con secuencia légica vy cuantitativos discontinuos, pues el wvalor
obtenido podria no corresponderse con un valor real (por ejemplo, una
media de 3,5 para el caracter nimero de pétalos).

La media ¥ la moda no reflejan la dispersidn de los valores, por lo
que algunos autores (Sneath y Sokal, 1973) complementan esta solucidn
agregando como nuevo “"cardcter" una medida de dispersidn, por ejemplo,
la desviacidén estandar. El cardcter original se transforma, entonces,
en dos caracteres para cada OTU: la media (o moda) y la desviacidn
estandar.

Una seqgunda sSolucidn al problema de la variacidn intra=0TU consiste
en elegir al azar un organismo de los ¢que componen la OTU y considerar
gue los estados presentes en ese organismo son los estados de la OTU.
Con esta solucidn (depominada método del ejemplar) se corre el riesgo
de elegir un organismo gue presente estados atipicos para la OTU en
cuestidn.

La tercera solucidn consiste en utilizar coeficientes de similitud
gue, en los cAlculos, tengan en cuenta la variacién intra-OTU. Un
ejemplo de este tipo de coeficiente es la distancia de Crovello (véase
el capitule S5: Coeficientes de distancia).

Los datos doble-estado (y los multiestados cualitativos sin secuen-
cia légica, transformados a doble-estado, véase en este capitulo: Da=
tos multiestados y su codificacidén} exigen una solucidn diferente a las
anteriores. Esta solucidn Se encuentra mediante la codificacidn, ex-
presando la variacidn intra-0T0 como un estado independiente. En un
estudio numérico de la tribu Nassauvinae de la familia de las Compues-
tas (Crisei, 1974}, donde cada OTU representaba un género, se utilizo

2
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el caricter "pubescencia en el recepticulo® gque originalmente tiene dos
estados posibles: presente (1) vy ausente (0). Perc se encontrd gue al-
gunos géneros incluian, especies con pubescencia en el receptaculo v
especies sin pubescencia. La codificacidn gque tuve en cuenta esa va-
riacién fue la siguiente:

Caricter Estados Codificacién

ausente 0

Pubescencia

en el recep- ausente y

téculo presente 1
presente 2
UH EJEMPLO: ESTUDIO DE TAXONOMIA NUMERICA EN EL GENEBRO [u/nesin
(ZYGOPHYLLACEAR)

En adelante y en todas las secciones de los tres préximos capitulos
vy con el objeto de ilustrar las explicaciones tedéricas, analizaremos un
ejemplo tomado del estudio realizado en el género BHulnesiu (Crisci y
colaboradores, 1979). La estrategia para realizarlo esta representada
en el diagrama de f£lujo de la figura 3,

Las técnicas no previstas en dicho estudio seran ilustradas con
eijemplos hipotéticos o provenientes de otras fuentes.

La ocho especies del género Fulnesia (8., Fonerdensie, 8. foliosa,
Ao wehilenads, B. verama, B, savmientod b, sohickendoniznii, B, avtorea
Y B, ecarrgpo! constituyeron las ocho OTU.

Los datos consistieron en 43 caracteres registrados para las ocho
OTU. El conjunto de caracteres comprendia 19 cualitativos, 19 cuanti-
tativos continuos y cinco cuantitativos discontinuos.

Los valores que se volcaron a la matriz basica de datos correspon-
dian al valor medio en el caso de los caracteres cuantitativos conti-
nuos, la moda en relacién con el caso de los cuantitativos discontinuos
{con excepcidn del cardcter "nimero de dvulos", en el que se registrd
la media) v los cualitativos fueron codificados.

En algunos de los caracteres cualitatives, tal come habito gue
tienen dos estados --arbol y arbusto—-— es posible hallar especies cuyos
individuos son todos 4rboles, especies cuyos individuos son todos
arbustos y especles que presentan individuos drboles e individuos
arbustoes.

Es clarco que la mejor codificacidn para este cardcter es la
siguiente:

Cardcter Estados Codificacidn
arbustos 0
Habito arbustos y
drboles 1
drboles 2




MATRIZ BASICA DE DATOS
énero Bulneais
BOTU x 43 carmcteres
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EN UN ESPACID
EN UN ESPACIO FENDGRAMA
807U s0TU s0TU [CLY AL | 1 a3cAR
_ I v Litym
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Fig. 3. Diagrama de flujo Ade la estrateqia seguida en el estudio 4

£

taxonomia numérica realizado en el género de plantas  Huive
(Zygophyllaceae), gue serd utilizado como ejemplo en esta monografia.

los caracteres fueron registrados respecto a cada OTU de la si=-
quiente forma:

Cardcter Estados Codificacidn
arbustos 1]
1. Hahito arbustos y adrboles 1
drboles 2
2. Llongitud del internodio (cm) £ ha
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3. DPidmetro del internodio (cm)

4, longitud de la hoja (cm)

5, Ancho de la hoia (cm)} _

6. longitud del peciolo (cm)

7. Wimero de foliolos

foliolos no sésiles
8. Presencia de pecidlulos foliolos sésiles o no
foliolos sésiles
foliolos alternos
9. Disposicidon de los foliolos
en el raguis foliolos subopuestos
foliolos opuestos
ausente
10. Pubescencia ausente ¥ presente
presente
11. rfongited del foliclc (mm) o
12. Ancho del foliolo (mm) -
13, Mimero de nervaduras iz
primarias del foliolo
aralelos

14. Posicién de las foliolos

terminales

paralelos vy
divergentes

divergentes

15. Presencia de mucrén en
foliolos

foliolos

no mucronades

foliclos

mucronados

16. Tipe de inflorescencia

flores solitarias

inflorescencia en

dicasio

17. longitud del pediinculo (mm)

18. Tongitud del sépalo (mm)

19. &ancho del sépalc (mm)




hblanco

20, (olor de los pétalos
amarillo
2l. ILongitud del patalo {mm} -
22.  Ancho del pétalo (mm) -
23. MNimero de nervaduras del -
pétalo
heterogéneos
24, Tipo de estambres heterogéneos y
homogéneos
homogénaos
no modificados
25. Modificacién de modificados y no
los estambres modificados
modificados
ausente
26. Presencia de gran escama
junto al estambre ausente v presente
presente
27. Presencia de pelos en la sin pelos
base del filamento esta-—
minal con o sin pelos
con pelos
28. Presencia de una escama su- ausente
plementaria junto al estam—
bre presente
no aqrupades
29. Agrupacion de los estam-—
bres agrupados o no
agrupados
30. Longitud del filamento (mm) -
3l. longitud de la antera (mm} -
32. longitud de la escama {mm} -
sin épice laciniado
33. Presencia de Apice laci-

niado en la escama esta-
minal

con o sin dpice
laciniado

con apice laciniado

33
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en n” de 3 0

34. Nimero de carpelos en n" de 3¢9 5 X

en n® de 5 2

estilo no curvado 0
15. Curvatura del estilo curvadeo o no 1

curvado 2
36. Mimero de dvulos por car - ”

pelo
_alabro 0

37. Pubescencia del fruto )

pubescente 1
38. longitud del fruto (mm) = =
39, Ancho del fruto ‘...““_“} - -

reducido L
40. Desarrollo del carpéforo

bien desarrollado 2

41. Longitud del carpdforo - -

{mm}
semicircular o semi
42, Forma de la semilla eliptica 1
oblongo-reni forme 2
41, Longitul de la semilla - -
{mm )

MATRIZ BASICA DE DATOS

Los datos obtenidos se presentan en forma de cuadre o tabla denomina-
da Matriz Bésica de Datos (MBD). Esta es una matriz n x t (Fig. 4)
Adonde las n columnas representan los caracteres y las t filas represen-
tan las OTU. La alternativa OTU = columnas, caracteres = filas, tam—
bién es valida. Cada casillero de la matriz Xj4 representa el wvalor

del caricter i en la OTU j.

Es necesario asimismo tener un simbolo para datoes no obtenibles, he-
cho frecuente en estudios taxondmicos, generalmente debido a la defi-
ciencia de las colecciones. El simbolo NC (no comparable) es el mas
ueilizado. Los "no comparables" son descartados durante el procesa-—
miento de los datos.

La matriz bdsica de datos puede ser estudiada desde dos puntos de
vista (Cattell, 1952): el de la asociacidn de caracteres, llamada téc-
nica R, vy el ntro es la priactica inversa, es decir, la asociacidn de
las OTU, llamada técnica Q. En taxonomia numérica se usan ambas tédoni-
cas, auncue con mayor frecuencia la técnica Q.
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Fig. 4. Matriz bhasica de datos,

ponde al valer del caracter n para la OTU t.

donde Xpy corres=~

La matriz hdsica de datos de PFulmasia es la siguiente:

Caracteres
1 2 3 4 5 6 7 8
OTU
B, arborea 2 34,9 2,1 84,9 56,6 7.7 13 2
E. eavearo 2 35,7 1,6 96,6 70,8 g 7 2
B, ehilenais 0 23,5 2,6 13,5 g, 1.8 8 2
B. banariensis 0 20,4 1;3 25,9 17,8 3,4 14 1
B. metamy 1 40,4 2 12,5 11,3 3,1 5 1
B, folicsa 0 18,8 1,3 28,4 25 5,8 4 1
B, sehickendan!zit 0 10,4 1,5 19,7 11,6 27 10 [1]
B. sarmisnted 2 21,6 1,4 21,4 27,1 5,1 2 2
aracteres
10 11 12 13 14 15 1é 17 18
OoTu
B. arborea 2 29,6 8,6 [ 0 Q 2 17,2 7,1
B, euavwano 2 39,7 16,4 5,8 1 0 2 18,1 6,4
#. eriiensis 0 5,2 2,4 NC_ 2 0 1 9 1.1
B. bonariengis 2 8,9 2 1 2 0 1 11,5 6,8
B, petama 2 6,6 2,6 2 1 1 1 14 7.4

35



36

B, jwlicsa 2 __13,% 7,8 3 2 06 1 13,2 5,3
B. achickendartaii 2 5,7 1,9 .1 2. .00 10,4 .50
2. soarmisntol 1 A6:8 12 5 2 0 1 3,9 2,9
aracteres
19 20 21 22 23 24 25 26 27
OTU
B, arborea 3.4 2 22,4 17,3 16 0 1 2 Q
B, carrapo 5,8 2 24,3 18,5 12 0 2 2 0
B. chilensis 4,2 2 9,1 5,7 8 0 0 0 2
B, bonariensis 3,9 2 17,8 10,2 10 0 i p 0
B. retuma 4.4 2 7.7 4,6 7 1 0 Q 1
B, Sulicoa 3 2 8,5 2.9 & 2 0o
B, solickendantais 3,1 2 9,3 4,3 5 1 0 0 g
E, parmientod 2,3 E 11,5 i) [ 2 a 0 a
Aracteres
28 29 30 31 32 33 34 35
0T
4, arboreea 0 2 10,2 1,5 &,2 2 2 1
F. carvapo 0 2 9,8 1.4 5.3 -3 2 2
#, cnilengio 0 2 T 2 4,4 1 Y NC
N, bowariensis 0 1 10,6 1,6 4,4 0 2 2
N, retama ] 1 7.1 2,2 3,1 1 2 1
b, foliosa 0 0 e e I e 1 g ¢ 2 i
i, pelidekenduntaii 1 0 1.4 1,7 4,4 2 2 1
gt enbod 0 0 4,1 1,1 2,9 2 0 0
aracteres
36 37 kL] 39 40 41 42 43
OTU
B, arborey 2 0 45,7 40,8 2 7,5 1 13,4
. carrape 20 56,2 51,8 2 5,3 1 12,1
i, whilensic 7 0 13,4 12,3 2 0,6 2 2,7




5. bonariensis 36,9 32,6 4,8 10,8
\B._retamn 22,5 18,8 0,8 13

13, foliosn 16,3 13,3 0,7 4,9
B, achickendantnii 11,8 12,9 0,4 5,3
B3, sarmientni 51,8 47,7 5432 13,5
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ESTIMACION DEL PARECIDO TAXONOMICO: COEFICIENTES

¢Puede expresarse en forma cuantitativa el oarecido entre dos OTU?

El parecido ¢ similitud es cuantificable aplicando un coeficiente
de similitud. Con el uso de estos coeficientes en operaciones matema-
ticas pueden calcularse las similitvdes (o su complemento; las diferen-
ciag) respecto a cada par posible de OTU de una matriz bisica de datos.

Debido al gran auge de la taxonomia numérica se han formulado nume-
rosos coeficientes de similitud. Por la imposibilidad de examinar to-
dos ellos, en este capitulo dnicamente nos referimos a aquéllos que han
alcanzado mayor difusidn. Los coeficientes presentados seran divididos
en tres grandes grupos: de distancia, de correlacidn v de asociacidn,

COEFICIENTES DE DISTANCIA

Se aplican sobre matrices bidsicas que presentan datos doble-esstado
o multiestados, o en las gue poseen ambos tipos de datos (datos mixtos).

na representacidén geométrica de 1los coeficientes de distancia
vodria ser como sique: imaginemos cuatro OTU ~-A, B, € ¥ De= Yy tres
caracteres para clasificarles —-1, 2 y 3=-, Supongamos ahora la exis=
tencia de un “espacio fendtice" de tres dimensiones, una vara cada ca-
ractery por lo tanto, los representaremos como tres ejes de coordenadas
{Fig. 5). <Cada OTU puede ubicarse en el esvacio formado por esos tres
ejes, de acuerdo con el valor gue tenga en cada uno de lns caracteres.
La distancia entre las OTU es una posihle cuantificacidn de las Aife-
rencias. A mayor distancia, menor similitud.

Con mas de tres caracteres estariamos ante un espacio multidimen-
sional. Pero, no por esc dejaria de tener validez la computacidn de
las distanctias en ese espacio, va que, a pesar de que es imposible
representar graficamente mis de tres ejes, estd demostrade alaebraica-
mente que la geometria del espacio tridimensional es aplicable a espa-
cios euclideanos de mds de tres dimensiones, al menos en los aspectos
que interesan aqui.

Veamos alguncs coeficientes capaces de medir distancias entre OTD,

El coeficiente de distancia mis cominmante usado es el 1llamado
"Mean Character Difference" (MCD) gue fue propuesto como medida taxond-
mica por Cain y Harrison (1958) v se expresa como la sumatoria del wva-
lor absolute de la diferencia entre cada estado de los caracteres de
las OTU, dividido por el nlmerc de caracteres. El "Mean Character
Difference” estd expresado en la férmula:

1 n
MCD = = § [(X,. = X, ) B8
n i=1 3

valor del caricter i en la OTH i,
valor del caracter i en ia OTU k, v
nimero de caracteres.

donde: X4
ik

aoan
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cardcter 2

owsB l

Fig. 5. Representacidn de cuatro OTU --A, B, C v D-- en un
espacio tridimensional determinado por los caracteres 1, 2 v
3. Una medida de la similitud entre las OTU esti dada por las

distancias entre ellas, en este caso representadas por las ba-
rras que las unen.

Este coeficiente recibs el nombre de "Manhattan Distance" cuande no
se divide por el nimerec de caracteres.

Otro coeficiente de distancia muy usado es el denominado "Taxonomic
Distance" (TD), propuesto por Sokal (l961), y expresado en la €dérmulas

R 2
o A N v |
i ij ik

M=

[21

Debido a gue el nimero de caracteres influve en la estimacidn de 1a
distancia mediante el "Taxonomic Distance", es comin gue en ios compu-
tos se utilice una distancia promedio (MTD); esto se logra con la apli-
cacion de la siguiente Fdrmula:




Un coeficiente de distancia gue tiene en cuenta la variacidn
intra-0Tl {véase el capitulo 4: El problema de la variacién intra-OTD)
es el propuesto por Crovello (Sneath vy Sokal, 1973) y exoresado por:

L - .2 5.4
o = E HX g = X )7+ (8, = 5,072 141
f=l
donde: i3 = media del cardcter i para la OTU j;
Eik = media del caracter i para la OTU k;
8j4 = desviacidn estdndar del cardcter i para la OTU i;
S{x = desviacidn estdndar del cardcter i para la OTU k.

Los valores obtenidos a partir de la aplicacidn de los coeficientes
de distancia varian de cern a infinitoy cero es la maxima similitud.

Todos los coeficientes de distancia se basan en el postulado de gue
los estados de los caracteres de los organismos pueden ser usados para
obtener una disposicion de puntos representandc a las O™ en un adecua-
do espacio euclideano. Williams v Dale (1265} han sugerido el abandono
de este postulado y el uso de mndelos que incluyan espacios no eucli-
deanos. Sin embargo, hasta ahora no se ha propuesto ninguna medida
taxondmica no euclideana.

COEFICIENTES DE CORRELACION

En la figura & es posible cuantificar la similitud midiendo la se-
paracién angular formada por las dos lineas gque parten del origen de

las coordepadas y pasan por las OTU j y k. Los coeficientes de corre-
lacién son funciones de esos angulos. ELl mas empleado de estos coefi-

A

&

$

¢§ /_(_Jlu b
X2 K p-

, . OTUk
X2k K e
(=3
o«
x1i N1k Cardcter 1

Fig. 6. Representacidn de dos OTU --j v k-- en un espa-
cio bidimensional determinado por los caracteres 1 vy 2.
Una medida de similitud entre las OTU estd dada por la
separacion angular determinada por las dos lineas que
parten del origen de las coordenadas y pasan por las OTU.

cientes es el coeficliente de Pearson, tambidn 1llamado coeficiente de
correlacién del momento-producto. Fue introducido en la taxonomia numé-—
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rica psr Michener y Sokal ({1957). BEste coeficiente de correlacidn estd
expresadn en la formula:

n
izlrx” - XD OG- XD
i = 151
n n
- 2 -
Ik, - xa° 1 (x., ~x)
gmy 13 TY qay ik Tk

donde: ;i = media para todos los valores de los estados de la OTU j;

X¢ = media para todos los valores de los estados de la OTU k.

Los valores de este coeficiente oscilan entre 1 v -1, siendo 1 el
valor de la maxima similitud. Fl valor -1 dificilmente se alcanza, va
que es imposible una correlacién negativa tan alta entre OTU.

El uso de este coeficiente estadistico en taxonomia numérica ha si-
do objeto de criticas {Eades, 1965; Minkoff, 1965), va que los caracte-
res (las columnas de la matriz baésica de datos} no son independientes
entre s{, Por lo tanto, no se basa en los mismos postulados estadisti-
cos ni son aplicables a él las pruebas de significacidn. Otro factor
critico es gue en algunos casos, la codificacidén de caracteres ejerce
considerable influencia en los resultados. Asimismo, no permite reco=
nocer diferencias de tamafo cuando las OTU son iguales en cuanto a for=
ma. A pesar de estas dificultades es un coeficiente (til, cuvando los
datos son adecuados a sus promiedades.

COEFICIENTES DE ASOCIACION

Egtos coeficientes miden las coincidencias y diferencias en los es-—
tados de caracteres eptre dos OTU, Esta medicidn exiqge datns del tipo
doble—estado, aungque bajo determinadas condiciones algunos de estos
coeficientes (por ejemplo el "simple matching coefficient"} pueden
aplicarse sobre datos multiestados cualitatives sin secuencia 1dgica
{Sneath y Sokal, 1971).

Se han propuesto innumerables coeficientes de asociacidn (Cole,
1948, 1957; Dagnelie, 1960; Goodman vy EKruskal, 1954, 1959, 1963;
Cheethan y Hazel, 1969; Sneath v Sokal, 1%73; Clifford vy Stephenson,
1975). BAntes de presentarlos procede establecer cierta simbologia.

Si se comparan dos OTU, j vy k, Para un cardcter doble-estado (pre—
sencia/ausencia) se tienen cuatro posibilidades:

1. gue ambas OTU tengan presente el caricter comparado (1,1);

2, que ambas OTU tengan ausente el caricter comparado (0,0)s

3. gue la primera de ellas tenga el cardcter presente y la sequnda
ausente (1,0).

4. que la primera de ellas tenga el caricter ausente y la segunda
presente (0,1}.

Si se trasladan esas posibilidades a upa matriz de 2 % 2, se nbten-
dré una representacién como la indicada en la figura 7.

Donde a (1,1) es el niimero de caracteres en los cuales el mismo es-
tado es compartido por ambas OTI, b (1,0) es el nimero de caracteres en
los cuales un estado es poseido por la primera OTH, perc no por la se-
gunda, ¢ (0,1} es el numero de caracteres en los cuales un estado esté
ausente en la primera OTU v presente en la segunda vy & (0,0) es el ni~-



mero de caracteres en los cuales el mismo estadeo estd ausente de ambas
(o yi

OoTU §

1 e]

1 1,1 (1,0
;" I.'. 5

=
c" 0 In,1 0,0
-]

d

Fig. 7. Matriz de 2 x 2 gue muestra las
combinaciones posibles gue pueden obtener-
se al comparar dos OTU --j y k-—- para un
mismo caracter del tipo doble-estado.

El resultado de la suma de a, b, ¢ v d es el nimero total de carac-
teres ntilizado {(=n).

A continvacidn, presentaremos distintos coeficientes de asociacidén
conjuntamente con el célculo realizado a base de la siquiente matriz
bdsica de datos hipotética, constituida por las OTU A y B y 10 caracte-
res del tipo doble-estado, presencia/ausencia.

DTU A 0 1 1 a 1 0 1 a 1 0

pTU B 1 1 a 0 1 1 0 0 1 1

El coeficiente de asociacidn mis sencillo es e} 1llamado “Simple
Mateching Coefficient” (SMC) y estd expresado en la férmula:

a + d

st atb+c+ad

[6]

El valor de este coeficiente oscila entre 1 v 0, siendo 1 la mixima
similitud v 0 la minima.

De su aplicacidn en las OTU A ¥y B de 1la matriz bdsica de datos an-
terior resulta:

3+ 2 5

3+ 2+ 34+ 2 10

SMC(A,B) = = 0,5

Hay otros coeficientes gue no consideran a 4 {0,0) como elemento en
favor de ia similitud; por ejempio, el Coeficiente de Asociacidn de
Jaccard (CAJ). Los valores de similitud obtenidos a partir de la apli-
cacidén de este coeficiente varian entre ¢ (minima similitnd) y 1 (méxi-

ma similitud). Este coeficiente se expresa:
a
"
B - a+b+c (7

Al aplicarse a las OTU A y B de la matriz basica de datos hipotéti-
ca resulta:
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3
CAJ{A,B)Y = S+ 3% — 9§ ° 0,37

Otros coeficientes acentian distintos aspectos de la similitued.
Por ejemplo, el coeficiente de Rogers y Tanimoto (RT) da mayor impor-
tancia a las diferencias., Los valores de este coeficiente también va-
rian entre 0 ¥ 1, eguivalentes a la minima y mdxima similitud, respec-
tivamente. Este coeficiente se expresa:

. a+d4d
BY = a + {2b) + {2¢c} + 4 kel

Al aplicarse a las OTU A y B de la matriz bdsica de datos hipotéti-
ca resulta:

~ 342 ~ 5 o B
RHEE = S5 o + .0 22 ~ 3%4+6+2 - 15 7 03

Procede mencionar igualmente el coeficiente denominado Dice o de
Seévensen (SD) que confiere mayor peso a las coincidencias. Los valores
de este coeficiente también warian entre 0 ¥ 1, que equivalen a los va=
lores de mipima v mixima similitud, respectivamente. Este coeficiente
se expresa como sique:

2a
el vy i

Al aplicarse a las OTU A y B de la matriz bdsica de datos hipotéti=
ca resulta:

B 2.3 B 6 .
SD(AB) = SRS T 2+ 3

= 0,54

Hlm
~

El coeficiente de Sokal y Sneath (SS) concede mavor significacidn a
las coincidencias y ausencias conjuntas. Los valores de similitud os-
¢ilan entre 1 v 0 que eguivalen a la maxima y minima similitud, respec-
t ivamente, Este coeficiente Se expresa:

- 2{a+d)
B (atd) + b + o}

Al aplicarse a las OTU A v B de la matriz bdsica de datos hipotéti-
ca resulta:

) 2(3+2) . 2.8 _ 10 _
SSIA/B) ¥ Saes) v2+% 3 - 0%z 3 - 1s - 6e

El coeficiente de Hamann (H) destaca las diferencias. Los valores
de similitud oscilan entre 1 v -1, que eguivalen a 13 mixima y minima
similitud, respectivamente. Este coeficiente se expresa como sigue:

{a+d) - {(b-c
B = a+btecsd uil
Al aplicarse a las OTU A y B de la matriz bdsica de datos hipotéti-
ca resulta:



(3+42) - (2+3) _ 0_
34+ 24+ 3+ 2 10

H o= = 0

La objecidn practica que puede hacerse a los coeficientes de aso-
ciacidn es gue sdlo pueden ser utilizados para datos doble-estade. Por
lo tanto los datos cuantitativos continuos deben transformarse a datos
doble-estado, esto implica una relativa arbitrariedad al determinar los
intervalos (Jardine v Sibson, 1971).

Existen también los coeficientes denominados probabilisticos, donde
a la coincidencia entre las OTU respecto a estados de caracteres poco
frecuentes se asigna mis valor o "peso" que a la coincidencia en esta-
dos frecuentes (Sneath v Sokal, 1973). Este tipo de coeficiente es
itil en trabajos ecoldqgicos, donde la frecuencia de determinada especie
puede ser tratada con huen fundamento de manera diferente a las otras.

ESCALA

En la aplicacion de los coeficientes a datos multiestados cuantita-
tivos continuos surge una dificultad porgue pueden coexistir diferentes
escalas de medida en relacidn con una misma OTU. Por ejemplo, el ca-
rdcter "diimetro del grano de polen" expresado en micrones v el carac-
ter "altura de la planta" expresado en metros. Si tratdsemos de idua-
lar las escalas y expresiramos la altura de la planta en micrones,
habria que colocar en la matriz basica de datos una cifra enorme gue
distorsionaria los caleculos. Otro ejemplo seria el caso de la coexis-
tencia de un cariacter que mida longitud en centimetros y otro que mida
peso en gramos. En estos casos, hay que transformar la matriz basica
de datos para que de alli en adelante exprese todos los valores en una
sola escala.

La técnica de transformacidn mds utilizada es la denomipada gtan-
davisaoidn, que consiste en expresar los valores de la matriz basica de
datos en unidades de desviacién estdndar. El cdlculo mencionado se
expresa:

xij estandarizado = — 7 [121

en que Xj4y es el valor del caréicter i para la OTU-j; X; la media
del caracter 3 y S la desviacién esténdar del caricter i.

Para dar un ejemplo, si tenemos dos estados de un caracter: 2 y 4,
la media es 3 v la desviacidon esténdar 0,7, los estados se transforman
de la siguiente manera:

WValor Inicial Cilculo Valor Estandarizado
2 2-3/0,7 -1,428
4 4-3/0,7 1,428

Debido a la estandarizacidn de la matriz basica de datos la media
de un caracter debe expresarse como cero y la varianza como la unidad,
La mayor parte de los valores se encuentran entre =3 y 3,

Esta técnica de transformacidn tiene algunos inconvenientes; por
ejemplo, el hecho de gue iguala la variacidn: un cardcter con escasc
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rango de variabilidad una vez transformada la matriz tiens la misma
variabilidad (de =3 a 3} que un cardcter con amplio rango,

En los estudios acerca de la influencia de la transformacidn de la
matriz bhdsica de datos sobre los resultados (Rohlf, 1962, Rohlf y
Sokal, 19653 Sokal y Michener, 1967, v Moss, 1968), se demuestra que, a
pesar de sus inconvenientes, es aconsejable la estandarizacidn de los
datos multiestados cuantitativos continuos.

ELBCCION DEL COEFICTENTE DE SIMILITOUD

La eleccion del coeficiente de similitud que se va a utilizar esti
supeditada al tipo de datos gque contiene la matriz bdsica de datos.
Por ejemplo, los coeficientes de asociaciédn sdio se aplican a datos
doble-estado y el coeficiente de correlacidn no da buenos resultados
con esos datog.

En el Cuadro II se resume la informacidén sobre los coeficientes,
incluyendo nombre, férmula, tipo de dato al que se aplican, valor méxi-
mo ¥ minimo de similitud.

Se ha demostrado empiricamente (Sneath y Sokal, 1973} que en ague-
llos estudios an los cuales predominan los caracteres doble—estado con-
viene transformar, mediante codificacidén, los datos multiestados res-
tantes ep datos doble-estado v utilizar coeficientes de asociacidn,

En aquellos estudios en los cuales predominan los caracteres mul-
tiestados es aconsejable la estandarizacidén y la utilizacién de coefi-
cientes de distancia v correlacidn.

Dos comentarios finales son pertinentes. El primero respecto a la
validez de comparar valores de similitud obtenidos de diferentes estu-
dios: el valor de similitud entre dos OTU sdlo es comparable a valores
obtenidos en ese mismo estudio (gue surjan de la misma matriz basica de
datos) v no es comparable con ningin otro valor que no pertenezca a ese
estudio, es decir, a otra matriz basica de datos. Por eiemplo, el va-
lor de un coeficiente de Jaccard de 0,52 entre dos especies de Compues=
tas no es comparable con un valor 0,80 entre dos especies de Mamiferos
¥+ Por lo tanto, no puede afirmarse que esas dos especies de Compuestas
son menos similares entre si que las dos especies de Mamiferos.

El sequndo comentario tiene que ver con la preguntar ;Puede el va-
lor obtenido con un coeficiente de similitud someterse a pruebas de
significacidén estadistica? Hasta el momento la respuesta es ambigua.
En muy pocos estudios estadisticos se ha profundizado sobre este tema.
Tal vez como medida de precaucidn convenga considerar a ese valor sdlo
como niimero deseriptivo que, cuantitativamente, expresa una realidad
taxondmica.

MATRIZ DE SIMILITOUD

Los resultados obtenidos de la aplicacién de cualquiera de los coe-
ficientes de similitud para los pares posibles de OTU ordenados en for-
ma tabular constituyen la matriz de similitud (Pig. B8).

Las OTY ocupan tanto las filas como las columnas, siguiendo el mis-
mo orden en ambas; de esta manera se logra comparar cada OTU consigo
misma y con las restantes OTU., Asi estructurada la matriz, cada valor
de la diagonal principal (S13, Sz, S33...:,5¢¢) representa a
cada OTU comparada consigo misma; este valor corresponde al de la maxi-
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Fig. 8. Matriz de similitud entre OTU, donde S33 correspon—
de al valor de similitud entre la OTU 1 y la OTD 2.

ma similitud; 1 en el caso de los coeficientes de asociacidn vy correla-
cidén y 0 respecto a los coeficientes de distancia.

La similitud entre la OTU 1 y la OTU 2 (S13) es la misma gue en-
tre la OTU 2 y 1la OTU 1 (Sp3), por eso la parte superior derecha de
la matriz es la imagen en espejo de la parte inferior jizguierda. En
las publicaciones es convencional usar solamente el trifngule inferior
izguierdo,

ta fiqura % representa las matrices de similitud obtenidas de 1la
aplicacidon de los coeficientes de correlaciom y distapcia ("Taxonomic
Distance™) a partir de la matriz bdsica de datos, previamente estanda-
rizada, de nuestro ejemplo en el género Mulwnenia.

Matriz de Similitud (distancia) a)

B.arb. | Boaw. | B.chil. | Bbon. | B.ret | Bfel. | Bachic.| Baar.

B.arb. [}

B car, 0,88 a

B.chil, 165 | 1,80 [}

B.bon, 319 | 1,33 | 122 o

Brot 15 | 72 | 11 | a

B.101, 150 | 166 | 118 | 112 | 099 a

Bachic. | %70 | 184 | 3,23 | 113 | 193 [ 073 | 0

B.aar. 187 | 174 | 157 | 152 | 1,53 | 127 | 158 0

Fig. 9. a) Matriz de similitud entre ocho OTU del género
Huivesin, obtenida a partir de un coeficiente de distancia.



Matriz de Similitud {correlacion) b)

Barb. | Besr. | Buchil | Bbon, | Burat. | Bfol. |Buachic. | Bsar.

Barb. 1

Bucar. 0,71 1

B.chil, 033 |-049 1

B.bon, 016 0,17 | 0,98 1

Brot, |-047 (-056 | 0,35 |-0z2a | 1

B.fol. -059 |-044 |-007 (-030 LAL 1

Buchie, |-048 [-053 | 002 |-002 | 011 | os3 | 1

B.sar. —0,06 001 |-025 (-041 |-024 [-003 |—0,34 1

Fig. 9. b) matriz de similitud entre ocho OTU del género
Yiulnesin obtenida a partir de un coeficiente de correlacidn.






LA BUSQUEDA DE LA ESTRUCTURA TAXONOMICA: ANALISIS DE AGRUPAMIENTOS

La matriz de similitud es insuficiente para expresar relaciones
entre la totalidad de las OTU, pues sdlo expone similitudes entre pares
de dichas unidades.

Se dispone de una gran variedad de técnicas de andlisis de matrices
de similited (Sneath y Sokal, 1973), cuyo objeto es sintetizar la in=
formacién de la matriz de similitud a fin de permitir el reconocimiento
de las relaciones entre la totalidad de las OTU,

En &ste v en el capitulo proximo presentaremos dos de las técnicas
mas utilizadas: el apadlisis de agrupamientos ("cluster analysis")} v el
método de ordenacidn ("ordination").

ANALISIS DE AGRUPAMIENTOS

ElL andlisis de agrupamientos comprende técnicas gue, siguiendo re-
glas mas o menos arbitrarias, forman grupos de OTU que se asocian por
su grado de similitud.

Esta definicidn es poco precisa y ells se debe a dos factores:
primero, el escaso acuerdo entre los investigadores acerca de cdmo re-
conocer los limites entre grupos, v segundo, la enorme variedad de téc-—
nicas propuestas.

Las numerosas técnicas de andlisis de agrupamientos han sido estu-—
diadas por Ball, 1965; Williams y Dale, 1965; Wishart, 1969 aj Spence v
Taylor, 1970; Cormack, 1971 y Hartigan, 1975, entre otros.

Dichas técnicas se clasifican a base de los siguientes djlemas:

a) técnicas que forman grupos exclusivos versug técnicas gue forman
grupos no exclusivos;

b) técnicas que forman grupos jerdrquices #érsus téenicas que for—
man grupos no jerdrquicos;

c) técnicas divisivas versus técnicas aglomerativas, ¥

d) técnicas secuenciales ¥erswi técnicas simulténeas.
a) Técnicas execlusivasr Originan grupos donde las OTU son exclusivas
del grupo del cual forman parte y no pueden pertenecer a otro grupo gue

e balle en un mismo rango o nivel.

Técnicas no exclusivas: Originan grupos donde las OTU pueden
pertenecer a mas de un grupo en un mismo nivel o rango.

b) Téenicas jerdirguicas: Originan conjuntos que presentan rangos, en
los cuales las OTU o grupos de OTU subsidiarios forman parte de un gru-
po mayor o inclusivo,

Técnicag no jerarquicas: Originan conjuntos que no exhiben
rangos.
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c) Técnicas aglomerativas: Son las gque partienr}o de n OTU separadas,
las agrupa en sucesivos conjuntos (siempre en nimero menor que n) paca
llegar finalmente a un solo conjunto que contiene a las n unidades.

Técnicas divisivas: Son aquéllas que partiendo de un conjunto
gque contiene a las n OTU las divide en subeconjuntos.

d} Técnicas secuenciales: Cada grupo es formado uno por vez hasta
gque se agota el conjunto total.

Téenicas simulténeas: Los grupos son formados simultdneamente,
en una sola oparacidn.

De las alternativas presentadas en los dilemas, las mds utilizadas
son las exclusjvas, jerirquicas, aglomerativas v secuenciales, las
cuales se combinan caracterizando a las técnicas de agrupamientos que
describiremos. Dentro de las mismas hemos elegido, por ser las wmas
sencillas, las del llamade "grupo par™ ("pair group”), en las cuvales
solamente puede ser admitida una OTU o un grupo de OTU por nivel. Esto
significa que los grupos formados en cualguier etapa de los aarupamien-—
tos contienen sdlo dos miembros.

A continuacidn describiremos la técnica operativa, con sus varian-
tes {un ejemplo de su aplicacidn se presentara mas adelante):

1. Se examina la matriz de similitud para localizar el mayor valor
de similitud existente en ella, descartando, ldégicamente, la diagonal
principal. Se identifica asi a las dos OTU que formaran el denominado
nicleo del primer grupo. Wicleo es todo conjunto formade por dos OTU vy
grupc es todo conjunto formado por mds de dos OTU. En algunos casos,
puede haber mas de un valor maximo de similitud, es decir otro par o
pares de OTU presentan igual valor que el anterior; en ese caso, se
construyen a ese nivel dos o mAs nicleos separados.

2. Se busca en la matriz de similitud el préximo valor de mayor
similitud. En las primeras etapas del proceso de agrupamiento, el ha-
llazgo de este nuevo valor puede llevar a:

= la formacién de nuevos nicleos;

- la incorporacién de una OTU a un miclec ya existente para formar
un grupo, vy

- la fusidn de los nicleos existentes.

3. Se repite la sequnda etapa del proceso hasta que todos los ni-
cleos y grupos estén unidos y en ellos se incluya la totalidad de las
0TU.

El primer paso es comin a todas las técnicas, el gequnde (incorpo—
racion de nuevas OTU a niicleos Yy grupos existentes) puede realizarse
por tres caminos diferentes denominados:

a) Ligamiento simple (“simple linkage") .

b) Ligamiento completo ("complete linkage").

¢} Ligamiento promedio ("average linkage™).

a} Ligamiento simple. Las OTU se incorporan a qrupos o ndcleos ya
formados tomando en cuenta gque el valor de similitud entre la OTU



candidato a incorporarse y el grupo o nicleo es igual a la similitud
entre el candidato y la OTU integrante del qrupo o nicleo mis parecido
a ella; en otras palabras, el de mayor valor de similitud. Si el ecan-
didato a incorporarse es un grupo o nicleo en si mismo, el valor de si-
militud serd igual a la mdxima similitud hallada entre dos OTU prove-
nientes una de cada grupo o nicleo.

b) Ligamiento completo. En este caso, se considera gque el valor de
similitud entre la OTU candidato a incorporarse y el grupo o nlcles es
ignal a la similitud entre el candidato y la OTU integrante del grupc o
nicleo menos parecido a é1, en otras palabras el de menor valor de si-
militud, 8i el candidato a incorporarse es un grupo o nidicleo en si
migmo, el walor de similitud serd igual a la minima similitud hallada
entre dos OTU provenientes una de cada grupe o nicleo.

c} Ligamiento promedio. En este caso se considera gue el valor de
similitud entre la OTU candidato a incorporarse y el grupo o nicleo es
igual a una similitud promedio resultante de los valores de similitud
entre el candidato y cada uno de los integrantes del grupe o micleo,
Como existen varios tipos de medias, es posible contar con mis de una
técnica de ligamiento promedio. La mis utilizada es la media aritméti-
ca no ponderada (UPGMA, "unweighted pair-group method using arithmetic
averages”). S1i el candidato a incorporarse es un grupo o ndcleo en si
mismo, el wvalor de similitud serd un promedic de los valores de simili-
tud entre los pares posibles de OTU provenientes uno de cada grupo o
nicleo.

El reconccimiento del valor de similitud al cgque se formaran nuevos
niclecs o grupos, o se incorporardn nuevas OTU, o al que se fusionaran
los niclens o grupos existentes, se ve facilitado por la obtencidn de
matrices dertvadan.

Estas matrices tjenen su origen en la matriz de similitud original
v se obtienen con anterioridad a cada una de las etapas del proceso de
agrupamiento. El cdlculo de los valores gue constituirdn estas matri-
ces varia segin la técnica de agrupamiento utilizada (ligamiento sim-
ple, completo o promedio).

La primera etapa del proceso de agrupamiento consiste en reconocer
en la matriz de similitud el par de OTU con el wvalor de mayor simili-
tud. La primera matriz derivada diferird de la matriz de similitud
original en que el nicleo formado serd considerado como unidad con res-
pecto a las restantes OTU.

Si comparames la matriz de similitud de la cual se parte con la ma-
triz derivada obtenida, €sta disminuye en tamaffo en una columna y en
una fila.

Es en la matriz derivada donde debe buscarse el proéximo valor de
mayor similitud. Sabremos aqui cudl de las posibilidades mencionadas
se presenta.

Se vuelve a obtener una nueva matriz derivada, diferente a la ante-
rior, en la cual los nuevos nicleos o grupos formados se consideran co-
me unidades con respecto a las OTU no integrantes de nicleos o grupos.
Se repite asi el procedimiento hasta lograr que todos les nicleos y
grupos constituyan un grupo gue contenga a todas las OTOU.

Es comfin a todas las técnicas de agrupamientos que la primera ma-
triz derivada se obhtenga de la matriz de similitud. En el ligamienta
simple, en el ligamiento completo y en algunos tipos de ligamiento
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promedio {los llamadcs "ponderados") las matrices derivadas son calcu-
ladas a partir de los valores de la matriz derivada inmediatamente an-
terior. En el ligamiento promedio aritmético "no ponderado® (UPGMA} al
calcular las matrices derivadas se vuelve siempre a la matriz de simi-
litud original.

REPRESENTACION GRAFICA DE LAS TECNICAS DE ANALISTS DE AGRUPAMIENTOS

La estructura taxondmica obtenida de la matriz de similitud con las
técnicas de andlisis de agrupamientos puede representarse graficamente
de varias formas, perc la ma&s utilizada es el fenograma (Fig. 10).

05 05 04 02 00

e — |

1 e e et

D

E

Ffig. 10. Fenograma de cinco OTU: A, B, C, D y E.

El fenograma es un diagrama arborescente que muestra la relacién en
grado de similitud entre dos OTU o grupos de OTU.

Los valores de similitud se expresan en una escala que suele encon—
trarse en su extremo superior.

Las OTU se colocan en el extremo derecho y dan origen cada una a un
eje horizontal. Los ejes horizontales se unirén mediante ejes vertica-
les que expresan, en relacidn con la escala, el wvalor de similitud
existente entre las OTU,c conjuntos de OTU.

Podriamos decir gque un grupo cualguiera se constituye por las para-
lelas a la escala gue nacen de un mismo eje vertical v las ramificacio=-
nes que contiene.

Respecto a la terminologia, Sokal y Camin (1965), Mayr (1965) y
Wiley (198l) distinguen entre fenogramas, gque representan relaciones
fenéticas, y cladogramas, donde las ramificaciones estdn basadas en las
conexiones filogenéticas entre las OTU. El término dendrograma incluye
a los fenogramas v a los cladogramas.

El fenograma de la figura 10 contiene cinco OTU (A, B, C, D y E).
Las OTU A ¥ C Se unen a un nivel 0,2 de similitud; de alli el eje A-C
se une con la OTU D a un nivel de 0,4. El1 nicleoc B-E se forma a un ni-
vel de 0,5 y todas las OTU quedan reunidas a un nivel 0,6.

El orden de las OTU en el lado derecho es de escasa importancia, ya
que los ejes pueden rotar en cualguier grado {l80° en el papel) sin al-
terar los patrones de relacjdén entre las OTU, La figura 11 muestra
otras tres formas de representar correctamente el fenograma de la figu-
ra 10,

CONSTRUCCION DE FENOGRAMAS

Tomaremos la matriz de similitud de distancia del género Muinesia
(Fig. %a) como ejemplo jlustrativo y realizaremos todos los pasos del
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andlisis de agrupamientos a partir de las tres técnicas presentadas:
ligamjiento simple, ligamiento completo y ligamiento promedio (UPGMA}.

Ligamiento simple (Figs. 12 y 13). El wvalor de mayor similitud en-
contrado en la matriz de similitud es el gque poseen B.arb. (&, avborea’
y B.car. (&. ecarraps) que forman un nicleo, unido a un valor de simili-
tud de 0,68.

La primera matriz derivada considera a B.arb. y B.car. como un ni-
cleo con respecto a las restantes OTU. Como la técpica utilizada es la
del ligamiento simple los valores gue se extraen de la matriz de simi-
litud derivan de la eleccidn del valor de similitud numéricamente menor
(el mias parecido) entre el par B.arb.-B.car. y las restantes OTU.

En esta primera matriz derivada se observa que el préximo valor de
mayor similitud es el que poseen B.fol., 2, faldgsz) vy B.schic. (.
schiekendantsii) que se unen formando un nueve niicleo a un valor de si-
militud de 0,73,

La segunda matriz derivada considera mno sélo a B.arb. y a B.car.
como un nicleo, sino también a B.fol. y B.schic. y se extraen los meno-

res valores de distancia existentes entre:r

a) el nuevo nicleo y el anterior, ¥

b} el nuevo micleo y las restantes OTU.
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Ligamiento Simple 1
@ Barb, | Biear, | Bchil. | Bhon. | Bret. | Bl |B.schic. | B.aar, 063
B.arh. [} [:nmm
B.car
B.car. 0,88 o
B.chil 185 | 80 [}
8.bon. 109 | 131 | 122 o
B.ret. 158 1722 1,01 1 o
B .fol. 159 1,66 1.8 Lz 059 ]
B.schic. 170 1,84 123 113 1.13 073 1]
B 167 1,74 157 152 153 1.27 155 [
[ [=
Boar. | Buchil. | Bhon | Buret. | @.fol |B.schic. | B.ser. mo 73 0f8
A
Barb B.ark
o |9 ry
st Gw
B.chil. 1,65 a
Bhon, 199 | 322 0 &5
Aol
B.ret 158 { 101 121 a : B.schic,
B.tol 158 | 138 | 1,12 | 099 0
B.schie. 3,70 1.23 1.13 133 073 (]
B 167 157 152 | 153 | 1,27 155 o
m B.arh. B.fol.
Boear. | B.chil, | B.bon. | Brat. }B_schig. | B.sar anes 0,73 068
B.ath.
(1] E B.arb.
B_car. B.car.
B.ehil. | 1,65 0
B.ret
gbon. | 108 | 322 | o L T
g | 188 | 10 | 12| a L Bachic.
B.lol
ise | 118 | 1,12 Foss 1}
Buschue, 5
B.aar 187 157 152 153 1,27 1]
Fig. 12. Tres primeros pasos en la construccién de un fenograma me-

diante la técnica del ligamiento simple.
derivada v el agrupamiento correspondiente (continda en la Fig. 13).

Cada paso comprende la matriz



Ligamiento Simple

2
B.1al,
Barb. B echie,
B.ar | Bohil | 8kon [Beer. | Bar w10 — a8 473 0%R
Peom; o Baib.
B.car [: BLear
Behil | 165 L] B.chil.
Bbon. | 1.78 o B.ret,
— B
B.tol :
Bachic,
Buchic. | 158 14z 0
Buret.
B.sar 167 152 127 L]
B.chil.
Horat,
B.arb. BJSol,
Baar | Bbon. |Bachi | Bsar wre 10— 099 0TI 088
B o [ Barb,
B B.car,
Bbon. [ 1,19 (] [ Buchil,
B.chil = R Bret,
Borat B.fol
158 %302 o |
6.fol e B
B.schit. il Wi
Busar 1,67 I-‘r,sz 127 a
I
Brer
B.tol
Boarh. |Bachic.
Besr |Bboa, | Baar B118 LA 10— 099 073 068
| — Bb
B.car. | = B.car
Bohil. B.chi
Bt B.ret
Bfol. 199 a Bkl
B.schic, f )
Ebon e Bchic
sar | 167 |12 | 0 B bem
Baarb.
B.car.
8.chil
Brat. FeER Y] 119 112 1,08, 099 071 0w
B.fol.
B.chie. — Barb
Bhbon._ | Buar, = Bcar
Bt B ehit
Bocar.
Behil Bt
B.rat. ] I L
Biol e Bachic.
Buschic, B.hen
| B.bon ki
sar [[127{ o
Fig., 13. Pasos Finales en la construccidén de un fenograma mediante la

técnica del ligamiento simple.
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En esta matriz sSe observa que el valor de mayor similitud es el gue
posee B.ret, (. mfama! y el ndcleo B.fol.-B.schic, Esto significa
Gue B.ret. se une a dicho micleo originando un grupo a un valor de si-
militud de 0,99,

La tercera matriz derivada contiene los valores de similitud del
ndcleo B.arb,-B.car. v del grupo B.ret.-B.fol.-B.schic. entre si y de
amhos con las restantes OTU. Como se observa, el valor de mayor simi-
litud de esta matriz es de 1,01l v une a B.chil. (¥, ~hiignsini al qrupo
B.crot.-B.fol.-B.schic.

La cuarta matriz derivada contiene los wvalores de similitud del
nicleo B.arh.-B.car. y del grupo B.chil.-B.ret.-B.fol.-B,schic. entre
si y de ambos con las restantes OTU. Se observa que el nueve valor de
mayor similitud es de 1,12 ¥ es a este nivel gue se une B.bon. (I
bonardsnaia! al arupo B.chil.-B.ret.-B.fol.-B.schic.

La quinta matriz derjvada considera el valor de similitud entre el
nicleo B,arb.-B.car. con respecto al grupo B.chil,-B.ret.-B,fol.-
B.schic.-B.bon. v el de amhos con respacto a B.sar. (. garmientof).
El resultado de este paso es la unidn del nicleo B.arb.-B.car. al grupo
B.chil.-B.ret.-B.fol.-B.schic.-B.bon. a un nivel de 1,19,

La sexta y Gltima matriz derivada nos da el walor al que se une
B.sar. a las restantes OTU, o sea a 1,27.

Ligamiento completo (Figs. 14 vy 15). FEl valor de mavor similitud
hallado en la watriz de similitud es el gue poseen B.arb. ¥ B.car. gque
forman un nicleo a un valor de similitud de 0,68.

La primera matriz derivada considera a B.arb. y a B.car. como un
niiclec con respecto a las restantes OTU. Como la técnica utilizada es
la del ligamiento completo, los valoress obtenidos de la matriz de simi-
1itud provienen de la eleccidn del valor de similitud numéricamente ma-—
yor (el menos similar) entre el par B.arb.-B.car. ¥ las restantes OTU.

En esta primera matriz derivada se observa que el proximo valor de
mayor similitud es el que poseen B.fol. v B.schic. que se unen formando
un nuevo nicleo a un valor de similitud de 0,73,

La segunda matriz derivada considera no sdlo a B,arb. y a B.car.
como un nicleo, sino también a B.fol. v a B,schic. y se extraen los ma-
yores valores de distancia existentes entre:

a) el nuevo miciec ¥ el anterior, v

b) el nueve nicleo y las restantes QTU.

En esta matriz se observa gue el valor de mayor similitud es el que
posee B.ret. y B.chil. dando origen a un tercer niicles, a un valor de
similitud de 1,01,

La tercera matriz derivada considera el mavor walor de similitud
eXistente entre:

a} cada nicleo comparado con los restantes nicleos, y
b) cada nicleo comparado con las regtantes OTU.
El valor de mayor similitud es el gue posee el par B.fol.- B.schic.

y B.bon, Esto significa gue B.bon. se une a dicho niclec originando un
grupa a un valor de similitud de 1,13,



Ligamiento Completo 1
Barb. | Buear | B.ehil | Bbon. | Bret, | Blol |gschic | B.ar i O8E
- ) —
EBar o :B.alb.
o 8 car
B.et; {9;@..5 b
B.chil, 165 | 180 o
B.bon. 1,13 1.3 122 U]
Boet 158 172 101 1,21 [}
B.fol 159 1,66 118 [ 132 0.89 [
B.chic. 170 184 123 | 113 1,13 073 o
B.aar 167 174 157 152 153 127 158 L]
o=
Boar. | B.chil. | Boon. | 8eet | Bfol, |Bachic. | Basr @071~ 06
A
Buarb. ;
Barb.
B.car e ™ Bow
:, .
Buchil, 1,80 &
Bubon. 1.3 122 o
Boret. 172 | o | 12 0 : B M]
8.0l 166 | 118 | 112 [ osa | o Haghe
Bschic | 188 | 123 | 1,93 | 113 [lo7af| o
B.car. 174 157 | 182 | 153 | 127 | 158 0
(] [
Bucar. |Behil |Bbon. | Boret |Eschic | Base o 03— 0GB
H Pl "
Blarb. Barb.
B.ear. ° : B
aeni. | 180 | o I Bichit
Burer.
B.bon, 13 1.22 o
gt | 122 [l |2 | e [:: 8fal
H.fal Bachic.
184 ) 123 | 113 | 193 o
Hschig.
Busar 174 157 152 153 1.55 o
Fig. 14. Tres primeros pasos en la construccidn de un ferograma me-
9 P

dfante la técnica del ligamiento completo.
tedz derivada y el agrupamiento correspondiente

15) .

Cada paso comprende 1a ma-
(continfia en la Fig.
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Ligamiento Completo

2
n Bary | g.chil vl
Bear. |Brer. | Blon. |Bschic Baar a3 m 072~ 068
) B.car.
B.chul B.chil
180 0 [
By Burat,
Buen | 137 | 122 0 B.bon.
B.fol
B fol -
184 1.23 Buachic.
H.echic ¢
B.sar 118 | 187 156 0
B.bon
B.arb B.chil. |B fal
Bcar | Bret, [Bschic.| Baar w1z 113 o 0.75— D88
B.car B.car.
B.chil B.chil,
180 o —L v
B B.rat,
B.bon. B.bon.
B.lol [1] | : B.fal.
B.schic : B.sohic.
B.sar 174 I 157 | 155 0
B.chil.
B.rat
H.bon
Barb |8 1ol
Bouar | Bschic | Busar. o187 b3 113 1o 0.73=y Q68
B.ah . B.arb
B.car : B .car
d.chol B.chil.
R, ~—--—--—~{ Boret
Bhon | 184 0 .
Btal. B.bon.
B schic. 8 tol
Baw | 174 lii 571 o B.schic.
Mo o i
vi [ H.ehil
S B rav
B.hon €16 157 123 113 1o 073= 083
B.1ol.
CEL — Borb
B.car |@sar L —een
o I B.ehi.
Boret
H B.ban,
£]
¥ B fol
L Rosctie
B.sar

Fig. 15.
técnica del ligamiento completo.

Pasos finales en la construccidn de un fenograma wmediante la



La cuarta matriz derivada contiene los wvalores «de similitud de los
nicleos B.,arb,-B.car,-B.chil.-B.ret. v dAel grupo B.hon.-B.fol.-B.schic,
entre i v con las restantes OTU. El wvalor de mavor similitud es de
1,23 entre el nicleo B.chil.-B.ret. v el arupe B.bon.-f.fol.-R.schic.;
ambos se fusionan en un grupo.

La quinta matriz derivada considera el valor de similitoud entre el
niclec B.arb,-B.car. con rtespecto al qrupo B.chil.-B.ret.-B.hon.-
B.fol.-B.schic. y de ambos con B.sar. Fl valor de mayor similitud es
de 1,57 v relaciona a B.sar. con B.chil.-B.ret.-B.bon.-R.fal.-B.-schic.

La sexta v ultima matriz derivada nos da el valor 1,84 al que se
une el nidcleo B.arb.-B.car. con las restantes OTIT.

Ligamiento promedio (Figs. 16 y 17). El mayor valor de similitud en-
contrado en la matriz de similitud es el que poseen B.arbh. ¥ B.car. que
forman un nicleo a un valor de similitud de 0,68,

La primera matriz derivada considera a B.arb. v a B.car. como un
nicleo con respecto a las restantes OTU.

La técnica utilizada es la del ligamiento promedio no ponderado
(UPGMA) . Tos valores gque se vuelcan a la matriz derivada provienen de
la media aritmética extraida de los valores de similitud del niclen
B.arb.-B.car. con respecto a las demds OTU.

En esta primera matriz derivada se observa cque el préximo valor de
mavor similitud es el que poseen B.fol. ¥ BE.schic, que se unen formando
un nuevo nicleo, a un valor de similitud de 0,73,

l.a sequnda matriz derivada considera mno sélo a B.arb. y a B.car,
como un nicleo sino también a B.fol. ¥ a B.schic. Se extraen las me-
dias entre:

a) el nuevo nicleo y el anterior, v

b1 el nuevo nilcleo y las restantes OTU.

La similitud entre el ndcleo va formado B.arb.=-B.car. con respecto
al nuweve nicleo B.fol.-B.schic. se calcula de la siguiente manera:

B.arb.-B.fol. 1,59
B.arb.-RB.schic. 1,70
B.car.-B. fol. 1,66
B.car.-B.schic. 1,84
65,79
promedin = Eﬁli = 1,69

Este cdlculo se ha obtenido con el método no ponderado.

5j recurrimos a un método que atribuya pesc al candidato ingresan-
ta, procederiamos de la siguiente formar

(B.arbh.~-B.car.) B.fol. = 1,62
{(R.arb.-B.car.} B.schie. = 1,77
i, 39

3,39
promedic pesado = > = 1,69,

B1



Ligamiento Promedio 1
B.arb. | Besr B.chil ] B.buen. | Bret. | B.fal, |B.achic | Biar 068
B ]
Bk 0 Barb
. |
Beer  |{oeel] o
B.chil 165 180 Q
B.bon 119 | 13 | 12z ]
Buret. 158 | 172 | w01 | ]
.10l 159 | 166 | 118 | 112 | o989 o
Baehe. f 170 | 18a | 123 | 113 | 113 | 073 o
B.sar, 167 1.74 157 152 153 27 155 o
IIl B.arb.
B.oar. | Behil | Bhon | Boret. | B.fol. |B.aschic. | B.sar “073— 068
B.arb. B.arb.
o
B e
B.chil 172 a2
B.bou, 1,26 | 122 o
Bret 168 | 100 1 o : 8ol
62 B.fal. 162 | 118 | 192 |ose | o S
Bachic. | 1,77 | 123 113 | 193 fiorz Q
Bsar 170 | 187 152 [ 183 | 127 | 158 a
E’ Bar B ol
Bear. | Bchil | Bbon. | Brst. |8 echic] Bosar = 1 DI 03— Ugs
Bt o B.arh.
B.car B.cor
Boni. | 172 | o [ Bt
B.ret.
B.bon, 125 1,22 0
Bret | 165 121 0 B.fol
1,69 120 | 112 1.06 0
8 schic,
Bowar 170 157 152 153 141 1]
Fig. l6. Tres primeros pasos en la construccidn de un fenograma me—

diante la técnica del ligamiento promedio.
triz derivada vy 1 agrupamiento correspondiente {continia en la Fig. 17)

Cada paso comprende la ma-



Ligamiento Promedio

2
EI Bare. | Bkl B.fo1

Baar. | Buret. | Bbon. |@achic | 840 112 o0 073— 08
Bark. 0 : Gaib
o B.ear
B.chil. 5
2 168 | o [ Behil

55 Borat
Bbon. 1.25 121 o B.bon,
B ——— Bl
B fol.
® 1 ase | 103 0 L Bchic
Buschic
Buear, 170 155 1M [+]
B.bon

Barb. | B.chl, | BAol

Bear, | Brot. | Boachic | Boaar TIB=, 117 1.0 477 |, D68
e L] : B.arh
Bucat. s
B.hil,

168 a B.chil.
ki Buet
Ehon 'wq Bhan,
Bol, 154 176 a B.fal

- . R il
B.achic i 1 S
Bsar, 170 155 144 4]

E B.chil.
Brev
&.bon.
Baib, |B.fol
Boar | B.schic | 8.eer 1.48 116 -~ 512 101 073 068
Byt [} : B.arh
B Bow
B.chil, Bochl.
Bret —.-.—._.I
= Buret
Bhban. 1.60 o
Bien, B.hon
B.schic, I [——— B.fol
Busar. 70 o Bachic.
Basr
@ .ol
B.rer
B.bon.
afol

B.arb, |B.achic o182 | 4B 108 112 151 073 - 068

B.gar. | B.asr. " —
Barb. ° l_l L
e — Boehil
mehil |7 ¥ rre— o
Buet, o
B.on, i 16 B.han,
Blat. | 24 o -—[ 1o
B schic l 1 Richi
Baar fh. .. = Bar

Fig. 17. Pasos finales en la construccidn de un fenograma mediante lia

técnica del ligamiento promedio.
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Como puede apreciarse, con el método no ponderado se retorna en ca-
da paso a la matriz de similitud original; en cambio, con:el método
ponderado se utiliza la matriz derivada inmediatamente anteridr.

Retornemos a la segunda matriz derivada, donde se observa que el
valor de mayor similitud es el gue posee B.ret. y B.chil., dando arigen
a un tercer nicleo a un valor de similitud de 1,01.

La tercera matriz derivada considera los promedios de similitud
existentes entre:

a) cada micleo comparado con los restantes nlicleos, y
b} cada nixcleo comparado con las restantes OTU.

El valor de mavor similitud es el que posee el par B.fol.-B.schic,
¢y B.bon. Esto significa que B.bon. se une a dicho nicleo originando un
grupo a un valor de similitud de 1,12.

La cuarta matriz derivada contiene los valores de similitud de los
nicleos B.arb.-B.car.,, B.chil.-B.ret. vy del grupe B.bon.-B.fol.-
B.schic. entre si y las restantes OTH.

Como se observa, el valor de mayor similitud es el de 1,16 entre el
nicleo B.chil.-B.ret. v el grupo B.bon.-B.fol.-B.schic.; ambos se fu-—
sionan en un gran grupo.

La quinta matriz derivada considera el walor de similitud entre el
nicleo B.arb.-B.car. con respecto al qrupo B.chil.-B.ret.-B.bon.-
B.fol.-B.schic. y de ellos con B.sar. Siendo 1,49 el valor de mayor
similitud. B.sar. pasa a formar parte del grupo constituide por
B.chil.~B,ret.-B.bon.=B.fol.-B.schic.

La sexta y Gltima matriz derivada nos da el valer 1,62, al que se
une el nlicleoc B.arb.-B.car. y el grupo constituido en el paso anterior.

La técnica del ligamiento promedio (UPGMA) fue aplicada también so—
hre la matriz de similitud de correlacidn (Fig. 9b) y se obtuvo el fe-
nograma gue se observa en la figura 18.

- 0,52 .02 028 0,58

J— B.srborea

L B carrapo
B.honariensis

B.

I B chilensis

B.ratsma

[ B.{oliou
e B 0

Fig. 18. Fenograma de ocho OTU del género Fiulnesia construido por la
técnica del ligamiento promedic (UPGMA) sobre la base de la matriz de
similitud del coeficiente de correlacidn.

MEDICION DE LA DISTORSION

5i se examinan con atencidén las técnicas de construccidn de un fe-
nograma, se comprenderd gue es imposible que el fenograma Sea un refle=-
jo exacto de la matriz de similitud. Algunas de las relaciones de simi-



litud seran, necesariamente, distorsionadas al realizar una representa-
cidn bidimensional. Se han propuesto varias técnicas para medir el
drado en gque el fenograma representa los valores de la matriz de simi-
litud. ©La tecnica mids conocida es la del coeficiente de correlacidn
cofenédtica, establecido por Sokal vy Rohlf (1962). Consiste en cons-
truir una nueva matriz de similitud a particr de los valores del feno-
grama v se la denomina “matriz cofendtica“.

Dispondremos, entonces, de la matriz de similitud que dio origen al
fenograma v de la matriz cofenética gue representa el fenograma. Se
computa el coeficiente de correlacidén del momento—-producto entre ambas
matrices. Una alta correlacidn entre ellas es sefal de escasa distor-
sidn. Ceneralmente, los valores oscilan entre 0,6 y 0,95, Se ha de-
mostrado empiricamente (Sneath vy Sokal, 1973) gue los valores superio-
res a 0,8 indican una buena representacidn de la matriz de similitud
por parte del fenograma v que la técnica del ligamiento promedic es la
que origina menor distorsidén.

El coeficiente de correlacidn cofenética es una medida de la dis-
torsién interna de la técnica, pero no una evaluacidn de la clasifica-
cidn que se construird a partir del fenograma (Farris, 1969; Rohlf,
1970) .

Continuando con el ejemplo de Fulnesia, tomamos la matriz de simi-
litud obtenida a partir del coeficiente de distancia y el fenograma
resultante de esa matriz empleando la técnica del ligamiento promedio.
El valor de similitud entre E. arforea v K. retamo en la matriz de dis-—
tancia es de 1,58 v en el fenograma esa relacidén estd a nivel de 1,62.
Por lo tanto, en la matriz cofendtica la relacién entre B.arb.-B.ret.
serd de 1,62. Si volcamos en la matriz cofenética todos los valores de
similitud entre pares de OTU tal como estan representados en el feno-
grama, podremos calcular la distorsién aplicando, entre ambas matrices,
el coeficiente de correlacidn cofenética. La figura 19 muestra las dos
matrices y el fenograma, junto al valor del coeficiente de correlacidn
cofenética (CCCY) obtenido en este casoc (0,90).

Los valores del coeficiente de correlacidn cofenética para los res-
tantes fenogramas publicados en esta monografia son los siguientes:

- Para el fenograma de OTU de la figura 13, obtenideo a partir de la
matriz de similitud de distancia y empleando la técnica de liga-
miento simple: 0,82,

- Para el fenograma de OTU de la figura 15, obtenido a partir de la
matriz de similitud de distancia y utilizando la tédcnica del li~
gamiento completor 0,89,

- Para el fenograma de OTU de la figura 17, obtenido a partir de la
matriz de similitnd de distancia y empleando la técnica del liga-
miento promedio: 0,90,

- Para el fenograma de OTU de la figura 18, obtenido a particr de la
matriz de similitud de correlacidén y usando la téecnica del liga-
miento promedio: 0,89,

- Para el fenograma de caracteres de la fiqura 20, obtenido a par-
tir de la matriz de similitud de correlacidén y utjlizando la téc-
nica del ligamiento promedio: 0,82.
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Matriz de Similitud /distancia

Buarb. | B.car. | Achil, | Bhon. | 8ret. | Bfol |Bachic. | Bosar

B.arb 0

B car. 0,68 o

B.chil. 165 180 o
———— . .2»| Bhon 119 | a3 122

o, rat 158 172 1.01 .21 o

a.fol 159 1,66 118 13z 099 o

B.chic 170 1,84 1.23 1,13 1,12 023 1]

B 167 1.74 157 1.52 1.53 127 155 ]

l Fenograma / Ligamiento Promedio

166 1,51 1,38 121 1,06 091 0.76 061

[ Barbores
| S B.carrapo

8 retama
B

-‘ [ B.folicta
L sschickendanuii

Matriz Cofenética

Barb. | Bear | Bohil | Boon. | Bret. | B.fol. | B.schic | Buaar

B.car. 068 [+

B.chil. 1.62 1,562 o

w82 | 162 | 196 | o

B.rat. 162 182 1o 118 L]

B.fol i62 | 162 | 106 | 112 | 118 1]

B_schie, 1,62 1,62 1,38 1.1z 1,16 o073 ]

Bosar. 162 182 149 149 149 1,4% 149 [}

Fig. 19. Coeficiente de correlacidén cofenética: matriz de gimilitud
original (distancialentre ccho OTU del género Dulnenid, Eenograma obte-
nide a partir de ella y matriz cofenética obtenida a partir del feno-—
grama; CCC es el valor del coeficiente de correlacidn cofenética,

LOS CARACTERES COMO OTU: TECNICA R

Como seRalamos en el capitulo 4, es posible examinar la matriz ba-
sica de datos asociando los caracteres en vez de las OTU, En otras
palabras, considerar a los caracteres como OTU ¥ a las OTU como carac-—
teres. La técnica R, como ha dado en llamarse a este examen de la ma-
triz bisica de datos, se aplica con el propésito de establecer cudles
caracteres forman grupos v, por lo tanto, estan altamente correlaciona—
dos y cudles caracteres son relativamente independientes entre si.



Este tipo de anélisis puede generar ideas e hipdtesis acerca del
srigen, valor selectivo y patrones de variacidn de los caracteres. In=-
zluso, se loara determinar posibles complejos adaptativos a partir de
los grupos formados.

Si tomamos el ejemplo de Fulnesii y retornamos a la matriz bdsica
de datos original (capitulo 4), podemos aplicar un coeficiente de co-
rrelacidén entre cada par posible de caracteres (columnas en este caso).

Habremos obtenide, entonces, una matriz de similitud de 43 % 43
{demasiado extensa para reproducirla agqui) mediante la aplicacidn del
coeficiente de correlacidén del momento-producto.

Sabre la matriz de similitud resultante aplicamos la técnica del
analisis de agrupamientos para construir fenogramas por el ligamiento
promedio.

En la figura 20 se aprecia el fenograma gue agrupa a los caracteres.
INTERPRETACION DE LOS FEROGRAMAS

La interpretacidn de un fenograma es una operacidn sencilla. Vi-
sualmente, se reconocen primero, los grandes grupos, es5 decir, los que
se han originado a bajos niveles de similitud. Luego, se analizan di-
chos grupos separandolos en subgrupos, conjuntos y subconjuntos hasta
llegar a los nicleos gque representan la mdxima similitud hallada en los
organismos en estudio.

En el fenograma de la figura 17 (técnica Q, coeficlente de distan—
cia, ligamiento promedio), se reconoce un amplio grupo constituido por
E. ratama, B. ohilensis, B. bonariensis, B. feliosa, B, schickendants{f
v B, savmientc? v oun nlcleo relativamente aislado del darupo anterior ¥y
formado por B. avborea y B, cavrapo.

Dentre del amplio grupo se observa una OTU aislada de las demds 5.
sarmierntol y dos subgrupos: el primero constituldo por H. chilevsic y
B. retami y el segundo, por F. bonoriensis, H. folicsa y M. i
davitnii. Dentro de este Gltimo subconjunto £. folfosa vy H, schicken-
dantzii se encuentran estrechamente asociados.

Examinemos ahora un fenograma algo mAs complicado, como es el de la
figura 20 (técnica R, coeficiente de correlacidn, ligamiento prome=-
dic). Este fenograma considera a los caracteres como OTU y a diferen-
cia del fenograma anterior no intenta establecer relaciones de simili-
tud entre OTU, sino determinar el grado de asociacidn entre caracteres:
para deducir a partir de esa asociacidnr el origen, el valor selectivo
y los patrones de variacidn de los caracteres.

A un bajo nivel de similitud se originan dos grandes grupos. El
primero estd compuesto por los caracteres 1, 38, 39, 41, 42, 4, 16, 5,
11, 6, 21, 26, 22, 25, 23, 8, 13, 12, 40, 2, 19, 29, 233, 7, 17, 32, 20,
35, 18, 20, 34, 10 v el segundo, por los caracteres nimero 3, 27, 31,
16, 42, 15, 9, 24, 14, 28 y 37.

En el primer gran grupo encontraremos dos subgrupos: uno consti-
tuido por los caracteres 1, 38, 3%, 41, 43, 4, 16, 5, 11, &, 21, 26,
22, 25, 23, 8, 13, 12, 40, 2, 19, 29 y 33 y el otro por los caracteres
7., 17, 32, 30, 35, 18, 20, 24 y 10. El primer subgrupe, a su vez, se
divide en tres conjuntos y una OTU aislada:

primer conjunto: 1, 38, 39, 41, 43
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Fig. 20. Técnica R, fenograma de los 432 caracteres del estudio sobre
el género Hulnesia: obtenide por el métode del ligamiento promedic a
base de la matriz de similitud del coeficiente de correlacidn entre

caracteres,

a3 x 43.

segundo conjunto: 4, 16, 5, 11, 6, 21, 26, 22, 25, 23

tercer conjunto: 8, 13, 12, 40, 2, 19, 29

OTU aislada: 33

El primer coniunto se divide en un subconjunto formado por los ca-
racteres 38 ({longitud del fruto), 39 (ancho del fruto), 41 {longitud
del carpdforo), 43 (longitud de la semilla) con un micleo (28, longitud
del €fruto v 39, ancho del frute) v un caricter aislade, el noimere 1,

(habito).

Se contimia asi el andlisis de los otros grupos.



Esta interpretacidon es una descripcidn del fenograma y no debe con-
fundirse con el paso final (formulacidén de las inferencias), en el que
entran en juego el juicio del taxdnomo y los conocimientos que éste po-
see Bobre el grupo. En esta etapa final habri que explicar el porqué
de los agrupamientos. Es decir, formular hipdtesis sobre las causas
bioldgicas y metodoldgicas a que se deben.
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LA BUSQUEDA DE LA ESTRUCTURA TAXONOMICA: METODOS DE ORDENACION

Para encontrar el patrdén de relaciones entre la totalidad de las
OTU se utilizan también los métodos de ordenacidn.

Podemos imaginar un espacio multidimensional donde ubicar a las OTU
y donde cada dimensidn represente un cardcter, es decir, tantas dimen=
siones como caracteres. Los métodos de ordenacidén reducen, sin gran
pérdida de informacidn, el nimero de dimensiones vy de esa manera faci-
litan la representacidén de las OTU v sus relaciones en funcién de los
caracteres empleados.

A diferencia del andlisis de agrupamientos, estos métodos no trazan
limites en el espacio que separen a grupos, tarea que corresponde al
investigador al interpretar los resultados. Las relaciones entre las
OTU estin reflejadas en la posicién en gue se disponen en ese espacio.
Cuanto mds cerca se encuentran entre si dos OTU mids estrechamente rela-
cionadas estan.

Sa han propuesto numerosas técnicas para la ordenacidn (Gower,
19665 Whittaker, 1973; Sneath y Sokal, 13973; Benzecri, 19%9R0), entre las
cuales procede mencionar: el andlisis de componentes principales, el
analisis de coordenadas principales, el andlisis factorial miltiple vy
el anidlisis factorial de correspondencias.

Estas técnicas pueden clasificarse segin la manera de proceder.
Algunas siguen el camino de las técnicas @, que parten de una matriz de
similitud entre las OTU, por ejemple, el andlisis de coordenadas prin-
cipales. Otras se cifien a las técnicas R, que parten de una matriz de
similitud entre caracteress ejemplo de esta Oltima técnica es el llama-
do andlisis de componentes principales. Sin embargo, a pesar dAe que el
punto de partida es una matriz de similitud entre caracteres, la repre-—
sentacién gridfica final se refiere a las relaciones entre las OTU.

A continuacidn, presentaremos la técnica Ael andlisis de componen-
tes principales por ser una de las mds difundidas.

ANALISIS DE COMPONENTES FPRINCIPALES

La técnica del andlisis de componentes principales tiene su origen
en los trabajos realizados a principios de este sialo por Karl
Pearson, Pero fue Hotelling (1933) gquien consolidd su usc para repre-
sentar, sSeg(n un modelo lineal, un conjunto numercso de caracteres
mediante un nimern reducido de wvariables hipotéticas, llamadas compo-
nentes principales. Estos componentes principales no estédn correlacio-
nades entre si v, por lo tanto, se interpretan independientemente unns
de otros. El nimero de dichos componentes depende del nimero de carac-
teres originales v el mimero mdximo posible es iguwal o menor al nimero
de estos Gltimos.

Cada componente contiene una parte de la variabilidad total de los
caracteres. El primer componente es el gue contiene la mayor wvariabi=
lidad. De la variabilidad restante, el segundo componente es el gue
incluye mas informacidn. El tercer componente posee la mayor variabi-
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lidad nn contenida en los componentes anteriores. Asi se continda has-
ta que toda la variabilidad ha sido distrihuida diferencialmente entre
los componentes,

Cada componente contiene informacidn de todos los caracteres pero
en djferentes vroporciones.

Examinaremos en términos generales los principios bdsicos de esta
técnica. Para un examen mis detallade v matemiticamente mas riguroso,
consiltese a: Seal, 1964; Harman, 1967; Morrison, 1967; Blackith ¥y
Reyment, 19713 Clifford v Stephenson, 1975.

Los fundamentos subyacentes del andalisis de componentes principales
pueden visualizarse con un mordelo geométrico constituide por dos carac-
teres, es decir, dos dimensicnes.

En la Eigura 2la se han uvhicado ocho OTHU en el espacio bidimensio-
nal originado por dos caracteres (1 y 2). De la fiqura gueda claro que
los dos caracteres estdn correlacionados.

La dispersidn de las OTU en relacidn con cualquiera de los dos ejes
depende de la esrala utilizada. Por lo tanto, teniendo en cuenta las
operaciones matematicas que han de realizarse, es necesario gue ambos
caracteres estén ewpresados en la misma unidad de medida. Cuando esto
no suceda es conveniente estandarizar los caracteres.

Una consecuencia importante de la estandarizacidn es que las OTU
estdn referidas ahora a un nuevo par de ejes ortogonales ques se cortan
en un punto gue corresponde al valor medio de cada cardcter. Cada OTU
tendrd un nuevo par de coordenadas definidas en funcidn de unidades de
desviacidn estandar. La fiqura 21b qrafica la distribucién de las OTU
en funcién del par de ejes estandarizados, Para hallar la maxima sepa-
racidn entre las OTU en una sola dimensidn, es necesario proyectarlas
sobre uma linea. Puede pensarse que esto se lograrda provectando las
entidades sobre la abscisa o sobre la ordenada, pero a simple vista se
advierte que ninguna de estas lineas es la adecuada. La linea apropia-
da debe inclinarse entre los dos ejes. Geométricamente, la disposicidn
espacial de las OTU en relacién con dos caracteres correlacionados es
el de una nube eliptica. La linea buscada coincide pues con el eie ma-
yor de esa elipse v ese es el eje que se deseaba encontrar o primer
componente principal. 851 queremos determinar ahora la mdxima separa-
cién entre las OTU en una sequnda dimensidn, la linea buscada serad or-
togonal a la anterior v coincidente con el eje menor de la elipse v
recibira el nombre de segundo componente principal (Fig. 2le).

5i tuviésemos tres caracteres, la elipse de la figura 2lc se trans-
formaria en un elipsoide v el tercer componente principal estaria re-
presentado por el tercer eje del elipsoide.

5i el estudio incluye mas de tres caracteres, se necesitarin dimen-
siones adicionales cuva representacidn qgeométrica no puede ser visuali-
zada, pero podrd aplicarse el tratamiento matemitico.

Los ejes de la elipse o componentes principales se regonocen, pues
las distancias cuadraticas de las OTU con respecto a ellos es minima.
Matemiticamente, este reconocimiento se basa en el cilculo de la matriz
de correlacidn entre los caracteres, También puede basarse sobre una
matriz de varianza-covarianza cvando todos los caracteres estén oriai-
nalmente expresados en la misma unidad de medida v, por lo tanto, sean
no estandarizados.
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A partir de las interrelaciones exhibidas por la matriz de correla-
cion de caracteres y mediante transformaciones matematicas se construye
un nuevo conjunto de varfables denominadas componentes principales.
Estos componentes son ortogonales entre s{ y por lo tanto no estén co-
rrelacionados.

La contribucidn individual de un cardcter a un componente principal
estd expresada por el coeficiente de reqresidn del componente con res-
pecto a ese caracter. Todos los caracteres contribuyen a todos los
componentes, pero de manera diferencial, es decir, el caricter 1 puede
ser un importante aporte para el primer componente, pero pobre para el
sequndo.

E)l cuadrado de la contribucidn de un cardcter para un componente
representa la varianza de ese caricter para el citado componente, La
sumatoria de las varianzas de todos los caracteres para un determinado
componente principal recibe el nombre de eigen-valor o raiz latente,

los eigen-valores son diferentes para cada componente. E1 compo=
nente con mavor eigen-valor serd el primer componente principal, el que
le sique sera el segundo y asi sucesivamente,

La suma de los eigen-valores constituye la varianza total ds las
OTU para los caracteres utilizados; por consiquiente, puede estahblecer=
se el porcentaje de variacidn (porcentaje de traza) contenide en cada
compenente principal seqin su aporte a esa suma. Cada componente prin—
cipal es independiente de los otros, es decir, contiene una porcién de
la variacidn no expresada en ningin otro componente principal.

REPRESENTACION GRAFICA DEL ANALISIS DE COMPONENTES PRINCIPALES

Los resultados de esta técnica se grafican sobre ejes ortogonales
que representan los componentes principales gue delimitan un espacio bi
o tridimensional, seqin se utilicen dos o tres ejes por vez. Obviamen—
te, es imposible la representacidn grafica simultdnea de mas de tres
ejes.

Las OTU se sitdan dentro del espacio delimitado por los componentes
segin los valores de sus coordenadas con respecto a éstos.

Generalmente, para estas representaciones se eligen los tres prime-—
ros componentes, ya gue son los que contienen la mayor parte de la va-—
riabilidad. MNo es aconsejable desdefar o pricri los otros componentes,
pues a pesar de su escaso contenido de variabilidad pueden brindar
informacidn importante acerca de la estructura taxonSmica del grupe en
estudio.

Las combinaciones mds comunes para la elaboracidn de los grificos
bidimensionales son: primer componente con el sequndo; primerc con el
tercero y segundo con el tercero. A veces, se combinan el primeroc con
el cuarto y el segundo con el cuarte. La pesicidn de uno u otro compo—
nente en la abscisa o en la ordenada es indistinta.

Los graficos tridimensionales se basan en los tres primeros compo-
nentes,

Las representaciones grificas deben ir acompafadas de tablas en las
que figure la siguiente informacidén acerca de los componantes principa-—
les: eigen-valores, porcentaje de traza, acumulacidn del porcentaje a
medida gue se extraen componentes vy valor de la contribucidén de cada
cardcter a cada componente.



La suma Ade porcentajes contenidos en los ejes graficados da una
idea de la cantidad de variacién expresada en el dibujo. Por ejemplo,
si el primer componente contiene 50% de la variacidn total y el segundo
componente 20%, el grafico bidimensional de estos componentes expresa-—
ria un 70% de la variacidn total de las OTU.

Generalmente, mas del 90% de la variacidén de las OTU estd contenida
en los primeros componentes.

Al aplicar esta técnica a nuestro ejemplo de FBulpeeia, Se tomd la
matriz bAsica de datos estandarizada y se calculd el coeficiente de co-
rrelacién entre caracteres., De la matriz de correlacidn resultante, de
43 % 43, se extrajeron los componentes principales y los eigen-valo-
res. los siete primeros componentes extraidos acumularon el 100% de la
variacidén total de las OTU,

La sigquiente tabla muestra el eigen-valor de cada uno de los compo-
nentes, el porcentaje de la wvariacidn total (porcentaje de traza) ex-
presado por ese eigen-valor vy la acumulacidn de los porcentajes a medi-
da ¢gue extraemos los componentes hasta llegar al 100%, wvalor gue se
alcanza en el Séptimo componente.

Componente Principal Eigen-Valor Porcentaje de Acumulacidn de
Traza Porcentaje

Primer componente 19,51 45,39 45,39
Segundo componente 2,34 21,73 67,12
Tercer componente 5,72 12,31 80,43
Cuarto componente 3,29 7,89 B8,32
Quinto componente 2,60 6,05 94,37
Sexto componente 1,65 3,85 98,22

Sépt imo componente 0,97 2,26 100

LOs tres primeros componentes expresan mias del 80% de la variacidn
¢ son elegidos para las representaciones grificas.

La figura 22a corresponde al graflco bidimensional de los componen-
tes primero y segundo. Esta representacibén expresa un 45,39% en el
primer componente y un 21,73% en el segundo componente, o sea un total
de 67,12% de variacidén expresada en el gréafico. Las OTU estan dispues-
tas en el espacio bidimensional con arregla a los valores de sus coor-
denadas en relacion con estos dos primeros componentes,

La flgura 22b constituye el gridfico bidimensional que representa la
combinacidn del primer y tercer componente. Se aprecia un 58,70% de
variacidn (45,39% del primer compopente y 13,31% del tercero).
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Fsg. 22. Analisis de los componentes principales en el género BRiulne-
Graficos bidimensionales con ia proveccidn de las OTU en los tres
primeros componentes (I,IT y IIT) tomades de a dos por vezs a) compo-
nentes I y II, esta representacion expresa 67,12% de la variacidn total
(r = 45,59%, I = 21,73%); b) componentes I y III, esta representacién
expresa un 58,70% de la variacidn total (IIT = 13,31%}.

La figura 23 corresponde al grafico tridimensional de los componen=
tes primero, segqundo y tercero. El porcentaje de variacidn expresado
en el gréfico es dei 80,43%,
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Pig. 23. Andlisis de los componentes principales en el género Aulnestu.

Grafico tridimensional con la proyeccidon de las OTU en los tres prime-
Esta representacidn expresa el 80,43%

ros componentes

(I,

de la variacidn total.

1T v IIT).

La siguiente tabla nos muestra el aporte de cada uno de los 43 ca=-

racteres a los tres primeros componentes principales.
es el valor de esa contribucidn (sin

aporte del caracter al componente.

importar el signo),

Cuanto més alto

Contribucién de los caracteres a los tres primeros componentes:

mavor es el

Caracter ler. Componente 2d0. Componente 3er. Componente
1. Hibito 0,720 =-0,519 0,223
2. Longitud del
internodio 0,554 0,137 0,578
3. Diametro del
internodio 0,019 0,349 0,833
4. longitud de
1a hoja 0,949 0,058 -0,114
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Ancho de la
hoia

0,937

-0,129

-0,101

Longitud del
pecioclo

0,848

-0,243

-0,199

Nimero de
foliolos

0,358

0,640

-0,219

Presencia de
pecidlulos

0,590

-0,376

0,639

Disposicidn de
los foliolos
en el raguis

-0,477

-0,732

0,424

10,

Pubescencia

0,303

0,277

-0,701

11.

Longitud del
foliolo

0,922

-0,188

~0,071

12,

ancho del
folioleo

0,682

-0,558

-0,052

13,

Nimero de
nervaduras
primarias
del foliolo

0,769

~0,486

0,324

14,

Posicidn de
los foliolos
terminales

=0,711

~-0,200

-0,229

15,

Presencla de
mucrdén en
foliolos

=-0,274

0,213

0,404

16.

Tipo de in-
florescencia

0,937

0,099

0,015

7.

Longitud del
pendinculo

0,713

0,532

-0,220

ne,

Longitud del
sépalo

0,180

0,931

0,283




19,

Ancho del
sépalo

c,473

0,546

0,302

20.

Color de los
patalos

0,082

0,959

-0,086

2l.

longitud del
pétalo

0,975

0,084

-0,124

22,

Ancho del
pétalo

0,987

0,070

8,031

23,

Niimero de
nervaduras
del pétalo

0,893

0,253

0,155

24,

Tipo de
estambres

-0,555

~0,6%9

-0,276

25,

Modjficacidn de
los estambres

0,913

0,215

=-0,133

26.

Presencia de
gran escama
junto al es-
tambre

0,973

0,203

-0,085

27.

Presencia de
pelos en la
base del fi-
lamento es-
taminal

-0,399

0,323

0,821

28.

Presencia de
una escama
suplementaria
junto al
estambre

-0,369

0,186

-0,565

29,

Agrupacidn
de los
estambres

0,649

0,458

0,582

30.

Longitud del
filamento

0,668

0,672

-0,159

31,

Longitud de
la antera

-0,476

0,728

0,424

19



32, tengitud de

la escama 0,677 0,528 -0,189
23. Presencia de

dpice lacinia-

do &n la esca-

ma estaminal 0,337 -0,432 -0,094
34. Nimero de

carpelos 0,209 0,806 =0,401
35. Curvatura

del estilo 0,446 0,745 -0,221
16. Nimers de

dvulos por

carpelo -0,614 0,223 0,580
37. Pubescencia

del fruto -0,505 Q0,094 -0,702
38, Longitud

del fruto 0,829 -0,483 0,021
39, Ancho del

fruto 0,823 -D,494 -0,002
40. Desarrolle

del carpéforo 0,639 -0,230 0,352
41, Longitud del

carpdforo 0,864 -0,314 -0,036
42, Forma de la

semilla -0,802 0,375 0,101
43. Longitud de

la semilla 0,674 -~0,405 0,024
INTERFRETACTION DE Los RESULTADOS DEL ANALISIS DE COMPONENTES

PRINCIPALES

Esta técnica permite determinar dos aspectos del grupo en estudio:
las relaciones entre las OTU y el valor discrimatorio de los caracteres
con respecto a las relaciones establecidas en el primer punto.



Las relaciones entre OTU se establecen por su proximidad en el es-

pacio delimitado por los componentes: cuanto mis préximos se encuen—
tran, mds relacionados estdn.

El anélisis de la fiaura 22a muestra estrecha relacidn entre .
aréoraa al iqual que el par [ chilenpie - B. ratama. K.
achtokerd estd cercano a este dltimo par. Las demds OTU estan
ligeramente aisladas con excepcidn de 4. aarmientioi que se encuentra
significativamente alejada de las demds.

En la figura 22b algunas relaciones se mantienen con resoecto a la
figura 22a, pero se observa que aparecen los siquientes cambios: una
mayor relacidn entre 2, schickewdontzil v #, fafissa ¥y un acercamiento
de £, aarmientof{ a las OTU restantes.

En la figqura 23 se han integrado en un solo dibujo las relaciones
de las figuras 22a v b.

8i analizamos el segundo aspecto del andlisis de componentes prin-
cipales, referide a los caracteres, es importante observar cudles de
ellos son eficaces en la discriminacidn entre las OTU. Con este fin,
se seleccionaron de la tabla anterior los cinco caracteres gue tienen
el mds alto valor de contribucidén, independientemente del signo que po-
sean. El signo denota el tipo de correlacidn existente entre los
caracteres,

El primer componente es un buen discriminante entre los grupos
conformados por &, ardorea - B, carraio vVORB. @ enple -5, raiama - F,
Joldocga-8, sehizkendantadi ¥ los caracteres mas importantes son:

22. ancho del pétalo;
21. longitud del pétale;
26. presencia de gran escama junte al estambre;
4. longitud de la hoja, y
S. ancho de la hoja

El seqgundo componente es un buen discriminante entre F, oipmigniod
y las restantes OTU., Los caracteres m&s importantes son:

20. color de los pétalos;
18. longitud del sépalo;
34, nimero de carpelos;
35. gurvatura del estilo, v
9. disposicidn de los foliolos en el raquis.

El tercer componente es un buen discriminante entre FH. “hilewsia,
B. vatama ¥ B, pohfokewdantasi v los caracteres mas importantes son:

1, diasmetro del internodio;

27. presencia de pelns en la base del filamento estaminal;
317. pubescencia del fruto;

10. pubescencia, ¥

8. presencia de pecidlulos.

RELACION ENTRE LAS TECNICAS Y CRITERICS PARA SELECCIONARLAS

Las técnicas, ya sean de andlisis de agrupamientos o de ordenacidén,
permiten obtener diferentes resultados graficos v, en muchos casos,
difieren en las relaciones que sugieren. Por ejemplo, Rohlf (1968) ha
demostrade gque el andlisis de componentes principales refleja con mavor
fidelidad relaciones entre grupos formadoz a bajos niveles de similitud.
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En cambio, es menos fiel en reflejar relaciones muy estrechas. EL caso
inverso se da con las técnicas del andlisis de agrupamientos donde las
relaciones estrechas son distorsionadas en menor proporcidn que las co-
nexiones de baja similitud del fenograma.

Esto nos lleva a concluir que en el procesamiento de los datos es
aconsejable el uso de mas de una técnica. En lo posible una de anili-
sis de agrupamientos y una de ordenacidn, con el fin de minimizar los
efectos metodolégicos. Las conclusiones finales deben surgir de una
complementacidn de técnicas diferentes.

Es tan amplia la gama de técnicas propuestas gque el investigador
tendrd siempre gue afrontar el problema de seleccionar cudles utilizar
entre muchas posibles. Con frecuencia, la eleccién depende de crite-
rios pragmiticos que pueden resumirse en los cuatro siguientes:

1. Programas de computadora al alcance del investigador. Muchos
centros de cdémputo no poseen prodramas relacionados con procesos de
taxonomia numérica. Por esto, el usuario debe ante todo localizar un
centra donde se encuentren £sos programas.

2. Tipos de datos. En los capitulos anteriores hemos seffalado que
los distintos tipos de datos condicionan el uso de técnicas determina-
das. Por ejemplo, s8i todos los caracteres de la matriz basica de datos
son de tipe doble-estado, no puede utilizarse el andlisis de componen-
tes principales.

3. Costo del uso de la computadora. Este factor limita el mimero
de técnicas a aplicar vy descarta el usoc de otras en determinadas cir-
cunstancias. Por ejemplo, la ordenacidn de una gran cantidad de OTU y
caracteres resulta prohibitiva por su costo.

4. Coherencia entre el objetivo de la investigacidn y el resultado
de las técnicas a aplicar. Es importante conocer la capacidad de la
técnica para conseguir el propdsito deseado. Por ejemplo, para identi-
ficar los caracteres discriminatorios en determinado grupo, la técnica
aconsejable es el andlisis de componentes principales.

Estos cuatro criterios son, ohviamente, insuficientes. Pero por el
momente es imposible determinar en forma universal cudles son las téc—
nicas mas adecuadas.

La diferencia de resultados gque se obtienen con diversas técnicas,
causa principal del problema planteado en esta seccidn, es parte de una
cuestidn mids amplia e importante:s la congruencia taxondmica, A este
tema dedicaremos el capitulo siguiente.



LA COMPARACION DE CLASIFICACIONES: CONGRUENCIA TAXONOMICA

Mo es raro el caso de un gruoo de organismos para el que se hava
oropuesto mds de una clasificacidn, va sea porque se toman en cuenta
diferentes caracteres o wporque, si bien se consideran los mismos
caracteres, se utilizan diferentes técnicas clasificatorias, o por
ambos motives. Esta conflictiva situacidn, que no es sbdlo prooia da la
taxonomia numérica, ha obligado a investigar las causas de las
similitudes v diferencias entre clasificaciones de un mismo conjunto de
organismos, lo que da lugar al concento de congruencia taxondmica.

Conaruencia tawondmica es el grado de correspondencia entre
Aiferentes c¢lasificaciones de un mismo conjunto de organismos. Dos
clasificaciones de un mismo conjunto de organismos son perfectamente
congruentes si  postulan los mismos agrupamientos (Parris, 1971;
Mickevich, 1978).

La taxonomia numérica ha sido un factor importante en la formula-
cion Adel concepto de congqruencia taxondmica, pues los resultados nbte-
nidos por técnicas precisas v claramente explicitas permiten mejores
comparaciones.

Un ejemplc relacionado con el género Bulxnesiz, en el cual se efec—
tud un estudio multidisciplinario (Hunziker, 1980), incluye el analisis
der

2) la morfologia (cuyos resultados sirvieron de ejemplo a los capi-
tules anteriores))

b} las oroteinas seminales mediante electroforesis (Comas v colabo-
radore=, 1979%9), v

¢} sus compuestos fendlicos mediante cromatografia (Peggio, 1980).

Tos datos obtenidos por los tres procedimientos fueron tratados en
forma independiente utilizando técnicas numéricas. Asi se rcompararon
fenogramas obtenidos con cada procedimiento. La figura 24 muestra tres
fenogramas, obtenidos todos ellos a partir de un coeficiente de dAistan—
cia v la técnica del ligamiento promedio.

El fenograma basado en las proteinas muestra dos OTU pertenecientes
a2 la especie F. arborea, uno de las OTU representa a poblaciones de
Venezuela y la otra a poblaciones de Colombia. Por falta de material
en este fenograma, no se encuentra representada E, ~hi/ewnanis

El problema de la congruencia taxondmica es un espejo de cuesticnes
claves: respecto a lns caracteres, cuestiones como seleccién, signifi-
cacidn v factores bioldgicos representados por ellos; respecto a la me-
todologia, predictividad vy estabilidad de las clasificaciones estable-
cidas con diferentes métodos,

En este capitulo presentaremos los experimentos taxondmicos posi-
bles sobre congruencia taxonOmica, una lista de coeficientes y otros
medics de evaluacidn de la congruencia taxondmica v algunos resultados
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experimentales sobre el tema. Trataremos también de delinear un marco
tedrico apropiado para los resultados obtenidos.

ORFOLOGTE

] 18 11s in i on en o8l
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Fig. 24, Congruencia taxondmica en el género Hulnesfd. Fenogramas
{distancia, UPGMA) obtenidos a partir de tres tipos diferentes de ca-
racteres: morfoldgicos, proteinas seminales y fenoles.

TIPCS DE EXPERIMENTOS

El problema de la congruencia debe ser encarade de manera experi-
mental. Se toma un grupo, se orovocan deliberadamente variaciones cla=
sificatorias v se observan e interpretan los resultados. tos dos tipos
basjcos de experimentos taxondmicos nueden realizarses:

a) variando la metodologia, v
b) wariando la fuente de caracteres.

El primer tipo de experimento gonsiste en estudiar la congruencia
entre clasificaciones basadas en los mismos caracteres, pero estructu-
radas mediante la aplicacidn de diferentes técnicas clasificatorias
{Fig. 25). 1Un simple experimento consistiria en clasificar a las Pte-
ridéfitas conforme a caracteres quimicos utilizando una técnica clasi-
ficatoria en particular. Luegqo, y con los mismos caracteres, se utili-
zaria una técnica diferente a la anterior y se observaria, finalmente,
el grado de correspondencia entre esas dos clasificaciones.



POSIBLE_EXPERIMENTO SOBRE CONGRUENCIA TAXONOMICA 1

CARACTER TIPO(R)

]

|rTECNICA CL&SIFICATORIA@‘ " TECNICA CLASIFICATORIA@]

ASIFICACION

CLASIFICACION

||I ANALISIS DE LA couanuem:mﬂ

Fig. 25. Tipo de experimento sobre congruencia taxondmica 1,
donde varia la tdcnica clasificatoria utilizada.

En el sequndo tipo de experimento (Fig. 26) puede estudiarse la
congruencia entre clasificaciones basadas en diferentes drgapos © re-
giones del cuerpo (por ejemplo, hoia wersus flor), diferentes manifes-
taciones en organismog dimérficos (macho vercug hembra), diferentes
etapas del ciclo vital (larvas versis adultos), diferentes tipos de ca=
racteres (etoldgicos PE¥sus ecolégicos), entre otras posibilidades.
Tomando el ejemplo precedente podria clasificarse las Pteriddfitas se-
gfin sus caracteres guimicos; luego con el mismo método se clasificarian
conforme a sus caracteres morfoldgicos y, finalmente, sSe observaria el
grado de correspondencia entre esas dos clasificaciones.

POSIBLE EXPERIMENTO SOBRE CONGRUENCIA TAXONOMICA 2

CARACTER TIPO (B}

CARACTER

1Po &)

|1 TECNICA cuswcnronm@’ I TECNICA CLASIFICA'IOREA@H

v

[ECxscacon

CLASIFICACION

I.hN.M.ISlS DE La CONGRUENGIA ||

Fig. 26. Tipo de experimento sabre congruencia taxondmica 2,
donde varia la fuente de caracteres.

Existe un tercer tipo de experimento (Fig. 27), que combina ambos
tipos basicos, y que consiste en estudlar la congruencia entre dos o©
mas clagificaciones de diferentes caracteres utilizando una determinada
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téecnica. En seguida, a los mismos datos se aplica otra técnica vy se
observa si la congruencia obtenida con la primera técnica es igual o
diferente a la obtenida con la segunda. Por ejemplo, clasificar a la
Pteridéfitas con arreglo a sus caracteres quimicos v después clasifi-
carlas utilizando la misma técnica, pero segin sus caracteres morfold-
gicos. Luego, el experimento Se repite con los mismos caracteres, pero
cambiando la técnica, para finalmente comparar la congruencia obtenida
con cada una de las tecnicas.

Con el primer tipo de experimento (variando el método) se procura
determinar cuales son las téenicas clasificatorias que permiten obhtener
resultados mis semejantes entre s5i.

POSIBLE _EXPERIMENTO SOBRE COMGRUENCIA TAXONOMICA 3
FOSIBLE EXPERIMENTO SOBRE CONGRUENCIA TAXONOMICA

CARALTER |xPoL'.§,] [thAtIEN nFu@] |ukacrea np:@ |ca\mcyep TiF0 8
P

; o
|_TECI&H \’.‘iASIFICMOHIAr!_'.l CTECN.CA CLASIFICAICRIA

=
1 PTECHICA CLASFICATORIA (T |TECNICA C|_n5|=acAroml-;g;]
[E—-

g i e a
| ASIFICACION J I CLASIFICACION CLASIFICADION CLASIFICACON
h ‘*‘1;
ANALISIS DE La EONGRLIENCT! I AMALISIS DE LA CONGRUENDIA |

COMPARACION DE LA CONGRUENTIA CHTENIDA
& FARTIR DE LAS OFERENTES TECNICAS

Fig. 27, Tipo de experimento sobre congruencia taxondmica 3,
donde varia la fuente de caracteres v la técnica clasificato—
via.

Io que se persigue con el sequnde tipo (variando la fuente de ca-
racteres) es encontrar respuesta a prequntas como ésta: Cudl es el
qrade de interdependencia causal entre caracteres morfoldgicos y carac-
teres quimicos?

Con el tercer tipo (variando los caracteres y el método) se trata
de determinar si es posible que la morfologia y la quimica logren re=-
sultados congruentes utilizando una determinada técnica clasificatoria,
e incongruentes con otra.

EVALUACION DE LA CONGRUENCIA TAXOROMICA

Se ha recurrido a numerosos medios para evaluar la congruencia
taxondmica. Los mds difundidos configuran cuatro grandes grupos, tres
de los cuales se aplican a clasificaciones numéricas Yy uno a clasifica-
ciones no numéricas {véase la Fig. 28).

En dos de los grupos presentados la evaluacidn se realiza con coe-
ficientes y mediciones precisas; en los otros dos, mediante la compara-
cidén visual de los resultados.



TIFO5 DE EVALUACION DE LA CONGRUENO A

o NN |
EN CLASIFICACIONES NUMERICAS EN CLASIFICACIONES NO NUMERICAS

CARACTER TR0 (8, | | camacren e B CARACTER 1IPCIE, |hmr_1en PG E |

EEeate, .
COEFICIEMTE DE |
SIMILITUD J
A R
HATRIZ D Hmrmz oE |
SMILTU > SMILITUD
pain |
l i
| b

by i = =
CONSTRUCCION DE s a CONSTRUCCION DE H
LA ESTRUCTURA LA ESTRUCTURA
TAKONOMIC & TaXONOMIC A

I CEMPARATICH

Fig. 28. Tipos de evaluacidn de la congruencia.

A continuacidn se describen los tres grupos relatives a clasifica—
ciones numéricas.

1. Se mide la coincidencia entre las matrices de similitud.
Pueden aplicarce dos coeficientes:
a) coeficiente de correlacidn (Sneath v Sokal, 1973), v
by coeficiente de discordancia (Edmonds, 1978).

2. Se mide la coincidencia entre las estructuras taxondmicas deri-
vadas de las matrices de similitud. Pueden aplicarse dos coeficientes:

a) coeficiente de distorsién (¥arris, 1973), y

b} indice de consenso (existen variag versiones de este indice,
Adams, 1972; Mickevich, 1978).

3, Se comparan visvalmente, =in ningin tipo de medicidn, las es-
tructuras taxondmicas ohbtenidas de las matrices de similitud,

Lo2 taxdnomos no han llegado a un acuerdo respecto al tipo de eva-
luacién mas adecuado. Por lo tanto, y con el objeto de ilustrar el te-—
ma, nos referiremos al coeficiente de correlacidn, el mis utilizado y
el mas sencillo de los propuestos.

ALGUNDS RESULTADOS EXPERIMENTALES

En los Cuadros III y IV se consignan los resultados de trabajos en
los que se utilizdé el coeficiente de correlacidn. La informacién se
presenta en el orden siguiente: grupe estudiado, caracteres compara-
dos, nimero de caracteres en cada conjunto, coeficientes de similitud
usados y el wvalor de la correlacidn entre las matrices de similitud
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obtenidas. ta informacién ha sido tomada Ade Sneath y Sokal (1973);
Hsiao (1975); Roback y Moss (1978). La mayor parte de los experimentos
son del tipo 2, es decir, varian los caracteres y el método.

La congruencia estd expresada por el valor de la correlacidn entre
las matrices de similitud {Gltima columna de los Cuvadros TII y IVY, E1
valor maximo posible es 1.

Rohlf (196%) ha efectuado pruebas de muestreoc al azar para estable-
cer la significacion de las matrices de correlacidn de algunos de los
estudios presentados en los Cuadros III v IV. Los resultados obtenidos
por Rohlf demuestran que los valores de correlacidn entre subgonjuntos
de caracteres e diferentes tipos, o diversas partes del cuerpo, o dis-
tintos estadios vitales son significativamente menores gue los valores
gue Se ohtienen si los subconjuntos se forman al azar. Por ejemple, si
50 comparan 20 caracteres morfoldgicos con 30 caracteres gquimicos vy
luege de los 50 caracteres totales se forman al azar dos subconjuntos
uno de 20 y otro de 30 la congruencia, Segiin Rohlf, Bera mayor entre
los subconjuntes tomados al azar. Esto significa gue cada tipo de ca-
rdcter expresa relaciones, en parte, distintas de los otros tipos vy,
por lo tanto, parte de la incongruencia observada es el resultado de la
diferencia entre los tipos de caracteres.

EXPLICACION DE LOS RESULTADOS

Respecto al primer tipo de experimento, en el capitulo 7: Relacidn
entre técnicas y criterios para seleccionarlas, se ha seflalado gque di-
ferentes técnicas poseen diferentes propiedades y que, a veces, permi-—
ten obtener diferentes resultados; por esto insistimos en la complemen—
tacion de las técnicas. MNos referiremos ahora a los otros dos tipos de
experimentos.

Los resultados indican que nunca se obtiene una completa congruen-
cia, pero tampoco upa completa incongruencia. Los valores varian segin
el grupo estudiado, los caracteres analizados, el método aplicado v la
forma en gue se evalia la congruencia,

En teoria, deberia existir una perfecta congruencia vy existen dos
argumentos principales al respecto,

1. Sckal y Sneath {1963} formularon la hipdtesis de la no especifi-
cidad de los caracteres, conforme a la cual no existen distintas clases
de genes gue afecten exclusivamente a una clase de caracteres o gue
afecten a regiones especiales del organismo, como la cabeza, el esque-
leto © las hojas. Fn otras palabras, un genotipo no puede ser subdivi-
dido en clases de genes, de tal manera que cada una de éstas influya
exclusivamente en una sola clase de caracteres fenotipicos. En conse-
cuencia, no cabria esperar, por ejemplo, que un conjunto de genes con-—
trole caracteres morfoldgicos y otro conjunto de genes, independiente
del anterior, controle caracteres quimicos. De ahi que una amplia
muestra del genotipo podria conseguirse de un gran nimero de caracteres
de una parte restringida del fenotipo.

Esta hipStesis se basa en la idea de gue cada cardcter es en reali-
dad el producto final de muchos genes y que entre éstos existen numero=-
sas interrelaciones derivadas de fendmenos como el ligamiento, 1la
pleiotropia y la epistasis.

51 asi fuera deberia haber congruencia entre las clasificaciones
obtenidas a partir de diferentes tipos de caracteres.



Cuadro III. Congruencia Taxondmica Medida con el Coeficiente de Co-
rrelacidén. {(La informacién fue tomada de Sneath y Sokal, 1973; Hsiao,
19757 Roback y Moss, 1978. Continia en el Cuadro IV).
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Cuadro IV,
lacidn.
1975) Roback y Moss, 1978).
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Congruencia Tamonémica Medida con el Coeficiente de Corre-
{La Informacién fue tomada de Sneath y Sokal,
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2. Segin Heonig (1968), dos conjuntos de caracteres de un mismo
taxon deben dar lugar a clasificaciones idénticas, va gue todos lns ca-
racteres de un organismo comparten su cladogénesis (genealogia). Pero,
esta perfecta congruencia sdlo se alcapza mediante la aplicacién de
técnicas acordes con la filosofia clasificatoria del cladismo que, por
definicidn, basa la clasificacién en el cladograma de los organismos,
Para un determinado taxon, sdlo puede existir un cladograma, sin {mpor-
tar cudles tipos de caracteres contribuyen a su deteccidn, va que el
proceso cladogenético de cualguier taxon es idnico. Similares razona-
mientos han sido usados por Mickevieh vy Johnson (1976)., Sin embargo,
al aplicar este argumento (Mickevich 1978, 1980) tampoco se ba obtenido
una congruencia perfecta.

Los dos argumentos parecen estar bien fundamentados, aungue en
cierto modo se oponen. El hecho principal es que nunca se ha consegui=
do una conqruencia perfecta: ni con muchos caracteres, ni aplicando
una técpica cladista. WNos preguntamos entonces: ;Por qué no se da una
perfecta congruencia? cudles son las causas que impiden obtener un
100% de congruencia?

Existen dos tipos de causas: causas bioldgicas y causas metodold=-
gicas.

Las primeras afectan principalmente a los enfoques feneticista y
evolucionista de 1la sistembtica y est@n dadas por el grado de interde-
pendencia causal entre los conjuntos de caracteres utilizados. Los si-
quientes fendmenos interactuantes reducen esa interdependencia v, por
lo tanto, la incongruencia aumentas

a} la diferente actividad de los genes en diferentes células de un
mismo organismo. Por ejemplo, una célula epidérmica posee el mismo ge-
notipo que una célula hepitica, pero la manjfestacidn de ese genotipo
es diferente;

b) 1la plasticidad fenotipica, es decir, la posibilidad de gue un
mismo genotipo se exprese de distinta forma en ambientes diferentes;

c¢) las mutaciones somdticas, a las cuales se debe el que dentro de
un mismo individuo existan genotipos ligeramente diferentes;

d) las diferentes presicnes de seleccidn {(diferentes en naturaleza,
intensidad y direccidn) gue actllan sobre diferentes estadios o partes
de un mismo organismo, especialmente cuando esos estadios o partes no
son sincrdnicos, vy

e) la evolucién en mosaico. Estd bien demostrado gque la velocidad
de evolucidn de los diferentes tipos de caracteres puede ser distinta
(Mayr, 1968; Michener, 1977). A veces la velocidad con gque evolucionan
diferentes drgancs es manifiestamente distinta. Algunos pueden haber
avanzado mucho en tanto gue otros pueden estancarse.

Tedricamente, una técnica acorde con el cladismo no deberia ser
afectada por las causas bioldglcas de incongruencia, perc no existe un
solo caso de perfecta congruencia para dos clasificaciones construidas
por una técnica cladista. BEsto se debe a que un cladograma construido
a partir de un conjunto de caracteres es s6lo una estimacién de la cla-
dogénesis real y como tal estd expuesto a errores producidos por lo que
llamaremos causas metodoldgicas.

Las causas metocdoldgicas son todos aguellos pasos técnicos que
pueden producir distorsiones ya sea en la estimacidn de la cladogénesis



real (v en este caso afecta principalmente al cladismo) o en la estima-
cion de la interdependencia entre caracteres (v en este caso afecta
principalmente al evolucionismo ¥ al feneticismo). Estos pasos técni-
cos incluyen entre otros muchos: la determinacién de homologias, la
cantidad y calidad de los caracteres, la codificacidn, el tipo Ae eva-
luacién de la congruencia, etc.

En relacidén con estas causas metodoldgicas ha surgido una contro-—
versia sin solucidén prevista. Por ejemplo, Mickevich (1278, 1980} ha
tratado de demostrar gque las técnicas numéricas del cladismc son las
que provocan menos distorsiones metodoldgicas, posicidn ésta no compar-
tida por Rohlf y Sokal (1980} v Colless (1980D).

CONNOTACIONES SISTEMATICAS

El nicleo de estas connotaciones se puede plantear en dos interro—
gantes que intentaremos responder.

El primero es el siguienter Si nunca hallamos una perfecta con-
gruencia gexiste un tipo de caricter que, como indicador de relaciones
taxordmicas, sea mids importante gue los otros?

Antes de poder establecer el valor taxondmico de los distintos ti-
pos de caracteres, hay gue ser muy claros acerca de qué se entiende por
relaciones taxondmicas, ya gque como vimos en el capitule 2, existe mas
de una relacidn posible entre dos taxones. De las relaciones posibles
dos son las mas importantes desde un punto de vista taxondmico: las
relaciones de parentesco v las relaciones fenéticas.

Las relaciones de parentesco pueden subdividirse, a su vez, en re-
laciones patristicas, que son las similitudes debidas al antecesor co-
min (similitudes homélogas) y relaciones cladisticas gue expresan la
cercania relativa con el antecesor comin.

tas distintas escuelas clasificatorias dan diferente valor a estas
relaciones. Para un evolucicnista, relaciones taxondmicas son sindnimo
de relaciones de parentesco en su totalidad; para un cladista son sind-
nimo de relaciones cladisticas, y para un feneticista son sindnimo de
relaciones fenéticas.

Todos los caracteres Ade un mismo taxon comparten las relaciones
cladisticas, perc no necesariamente las relaciones patristicas y fené-
ticas. Por lo tanto, en un enfoque puramente cladista todos los tipos
de caracteres (quimicos, morfoldgicos, ecoldgicos, etc.} tienen el mis-
mo valor. Por el coptrario, en un enfoque evolucionista o fenético es-
tamos expuestos a la posihilidad de incongruencia debida a las relacio~
nes patristicas v fenéticas. Por consecuencia, en un enfogue fenético
o evolucionista, un tipo de carfcter es importapte si se halla conecta-
do causalmente con muchos otros y por lo tanto comparte con muchos
otros tipos de caracteres sus relaciones patristicas y fenéticas. Por
el momento, no es posible establecer para los distintos grupos gué tipo
de cardcter satisface estos requisitos en mayor medida que los demés.

De cualquier modo estd claro ques
- Un enfogue cladista producira resultados congruentes en la misma

medida gue la técnica utilizada sea capaz de estimar las reales rela-
ciones cladisticas.

- Un enfoque evolucionista o fenético estd expuesto a incengruencia
debldo a fendmenos bioldglcos, come, por ejemplo, la evolucidn en mo-
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saico, Por lo tanto, el anpilisis de nuevos caracteres produciri, gene-
ralmente, cambios en los resultados ya obtenidos,

- los estudios bjosistemiticos, que analizan al organismo a lo lar-
go de todo su cicle vital y consideran todos sus aspectos, son los mas
aconsejables.

El sequndo interrogante que se plantea es el siguiente: (Es 1la
congruencia un bhuen eriterio para determinar las bondades de una técni-
ca clasificatoria?

La congruencia es un buen criterio para un enfoaue cladista, pero
no lo es para el enfoque evolucionista o feneticista, va que la incon-
gruencia puede ser el resultado de fendmenos bioldgicos que estas dos
escuelas clasificatorias dehen tener en cuenta en la construccién de
sus clasificaciones.



LA RECONSTRUCCION DE LA FILOGENIA POR METODOS NUMERICOS

La filogenia es el estudio de la historia evolutiva de un grupo o
taxon.

Los resultados de los estudios filogenédticos se expresan grafica-
mente por lineas continuas divergentes de varjable longitud, las cuales
reflejan una hipdtesis con respecto a esa historia. Estos grificos de-
nominados arboles evolutivos fueron en un principio el resultado de 1la
asociacién entre las evidencias halladas y la intuicidn del investiga-
dor. Actualmente, los Arboles que se elaboran son el resultado del
andlisis de la evidencia realizado conforme a un conjunto de criterios
vy reglas claramente establecidos.

Gran difusidn han alcanzado los enfoques numéricos que intentan
expresar cuantitativamente esos criterios y reglas (Funk vy Stuessy,
1978) . Entre estos enfogues hallamos la técnica del Arbol de Wagner,
gue no siOlo es utilizada por los feneticistas para reconstruir la filo-
genia, sino gque es usada con fines clasificatorios por los cladistas,
quienes la consideran compatible con los resultados del andlisis cla=-
distico no cuantitativeo (Mickevich, 1978; Wiley, 1981).

En este capitulo trataremos en general de las técnicas numéricas de
reconstruccién filogenética v, en particular, de la técnica del drbol
de Wagner.

COMPONENTES DE LA FILOGENIA

ta filogenia tiene tres parametros estimables (Kluge, 1976): pola-
ridad (direccion de cambio}, patristica (cantidad relativa de cambio) y
cladistica {cercania relativa a un antecesor comin).

Para un Arbol evolutiveo en particular gque simula la filogenia de un
grupo, la polaridad esti representada por las tendencias evolutivas: la
patristica, por la similitud entre los inteqrantes del arbol, v la cla-
distica, por el origen, el nimero y la secuencia de las ramificaciones
del Arbol. En otras palabras, la polaridad estd dada por la secuencia
que va de primitive a evolucionado; la patristica, por el grado de di-
vergencia alcanzado, v la cladistica, por la genealogia.

La similitud medida por la patristica es la que tiene su origen en
el antecesor comiin; por lo tanto, es una simjlitud homdloga ¥y no inclu-
vye a la similitud homopldsica. La similitud patristica mas la simili-
tud homoplasica constituyen la similitud fenética.

En los enfoques numéricos, la polaridad se determina a base de cri-
terios establecidos & priori y la patristica vy la cladistica mediante
técnicas cuantitativas.

Puede considerarse gue la filogenia posee un cuarto parametro: el
tiempo (cronistica), que precisa el momento en gue sucedieron los fend-
menos evolutivos de Un grupo en particular.
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PASOS ELEMENTALES EN LA RECONSTRUCCION DE LA FILOGENIA Y DETERMINACION
DE LA POLARIDAD

En la reconstruccidn de la filogenia por métodos numéricos se dis=-
tinguimos los pasos elementales siguientes:

1. eleccién de las OTU (denominados también “evolutionary unit"™,
Estabrook, 1977);

2. eleccidén de los caracteres;
3. confeccidn de la matriz bisica de datos (OTU % caracteres);

4. determinacidn de la polaridad (estimacidn del estado primitive
de los caracteres}, y

5. construccidn del Arbol evolutive (cladistica y patristica).

los tres primeros pasos deben cefiirse a las indicaciones dadas en
capftulos precedentes acerca de la aplicacidn de técnicas numéricas,
con las siguientes diferencias;

a) cada OTD dehe, necesariamente, ser monofilética, es decir, todos
los miembros Aeben poseer un ancestro comin {monofiletismo, Sdnsu Ross,
1974) 3

b} el grupo en estudic como totalidad debe ser monofilético;
c) no es necesaric gue el nimero de caracteres sea elevado;
d) la similitud medida serd la similitud homdloga, v

e) el reconocimiento de la polaridad del grupo en estudio es condi-
cidn indispensable.

Para reconocer la polaridad es preciso determinar el estado primi-
tivo (ancestral, plesiomorfeo) de cada cardcter utilizado vy, en conse-
cuencia, reconocer el estado o los estados derivados (avanzados, apo-
mor fos, evolucionados).

El estado primitivo de un cardcter es aquél gue se halla o se in-
fiere gue se hallaba en el mas reciente antecesor comin del grupo, cuya
historia evolutiva se estd determinando (Criseci y Stuessy, 1980). Este
concepto de primitivismo es relativo: un estado de un caricter puede
ser primitivo en un taxon en particular, pero no necesariamente en
otro. Por lo tanto, el uso del tédrmino primitive vy, por ende, el de
derivado, carece de sentido sl no se refiere a un darupo o taxon en par-
ticular.

En un determinado taxon, un caracter presenta un estadeo primitivo v
el estado o los estados restantes son, en mayor o menor medida, deriva-
dos en proporcidén a su alejamiento del antecesor,

Varios autores han intentado resumir la situacidn actual del cono-
cimiento sobre los criterlos para determinar estados primitivos (Crisci
¥ Stuessy, 1980; De Jong, 1980; Eldredge y Cracraft, 1980; Stevens,
1980y Watrous y Wheeler, 1981}.

En esta seccidn nos referiremos a los nueve criterios presentados
en el trabajo de Crisci y Stuessy, 1980, clasificados en dos grupos:
los del primer nivel y los del sequndo nivel.



Criterios de primer nivel: Son aquéllos de los cuales no se tiene
conocimiento previo acerca de condiciones primitivas dentro del qrupo
estudiado o de los grupos mas afines.

1. Evidencia fdsil. Es probable gque el estadeo de cardcter hallado
en el mas antiguo representante £5sil conocido, dentro de dicho grupn,
sea el primitivo,

2. El estado mids comin es el primitivo. Existen dos posibilida-
des: "comin dentro del grupo" v "comin en los grupos afines al estu-
diada".

a) Comin dentro del grupo estudiado. Es orobable gue el estado
de un cardcter sea el primitivo 81 es el mas frecuente dentro del grupo
estudiado.

b) Comin en los grupos afines al estudiado, Si el estado de un
caracter se encuentra en el taxon sometido a estudio vy es frecuente en
el grupo (o grupos) mds afin a él, ese estado es probablemente el pri=-
mitivo,

i. Ontogenia. BAnte dos o mis estados de un determinado caracter,
podria considerarse gue el primitivo es agquél que avarece en etapas mas
tempranas del desarrollo ontogenético de los inteqrantes del grupoc en
estudio,

4. mnormalidades menores de la organcdgénesis (no monstrunsidades).
algunos casos teratoldgicos mencres, debidos a factores genéticos,
podrian ser considerados como reversiones al estado primitivo del
caracter.

5. Organos vestigiales. Si un caracter referido a un drgano o es-
tructura presenta los siguientes tres estados:

= presente y funcional,
- presente y no funcional, y
- ausente.
El estado "presente y funcional" es probablemente el primitivo.

6. Coocurrencia de estados primitivos., Si dos o mas estados de dos
o mds caracteres s5e encuentran frecuentemente en los mismos taxones,
esos estados son probablemente primitivos, ya que los estados primiti-
vos tienden a ocurrir juntos mids a menudo gque los estados derivados.

Criterios de segundo nivel: Son aquéllos que dependen del cono—
cimiento previo de una condicidn primitiva dentro del qrupo estudiado o
grupos afines. ©Este conocimiento se adguiere aplicando los criterios
del primer nivel,

7. Asociacidén. 8i conocemos el grupo ancestral que dio origen al
taxon en estudio, el estado del carécter mis similar al del grupo an-
cestral es probablemente el primitivo.

B. Correlacién. EL estado de un caridcter es probablemente el pri=
mitivo 8i su presencia estd siempre correlacionada con la presencia del
estado primitivo de otro caradcter, cuya polaridad fue previamente de-—
terminada por la aplicacion de otro criterio.
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9. Tendencias de grupos. Dentro de arandes grupcs algunas tenden=
cias evolutivas se repiten en forma paralela. Si se determina el esta-
do primitivo en una de ellas, podria considerarse gue esa polaridad se
repite en las otras.

Existen controversias respecto al grado de wvalidez de cada crite-
rio. Por ejemplo, para los sostenedores del cladismo (Wiley, 1981) "el
estado mis comin en grupos afines es el primitive", constituye el cri-
terio que menos excepciones presenta.

Importa sefalar gue ninguno de los criterios es absoluto v univer-
sal, todos en mayor o menor medida tienen excepciones v por esto el in-
vestigador debe proceder con cautela al aplicarlos (Stuessy v Crisci,
1983) .

CORSTRUCCION DEL ARBOL MEDIANTE LA TECNICA DE WAGNER

Humerosos coeficientes de similitud ¥ técnicas de agrupamientos han
sido propuestos entre los enfoques numéricos de reconstruccidn filoge-
nética.

Las técnicas pueden clasificarse de acuerdo con el concepto de com
patibilidad de caracteres o el de simplicidad {Funk y Stuessy, 1978}.

Las técnicas basadas en el postulado de la compatibilidad de carac-
teres encuentran el mayor conjunto de caracteres compatibles entre si
en su polaridad vy las relaciones filogenéticas se estiman a base de nse

conjunto (Wilson, 1965; Le Quesne, 1969; EBEstabrook, 19723 Meachan,
1981).

Las técnicas que utilizan el concepto de simplicidad se basan en el
siguiente postulado: los cambios evolutivos se realizan de la forma
mis econdmica posible, desde el punto de vista de los sucesos genéticos
requeridos. La evolucidn orgdnica se efect(la con la méxima eficacia, ¥
en todos los cambios de un estado de un cardcter a otro recorre el ca=
mino mas directo entre ellos {"parsimony®, Camin v Sokal, 1965). En
otras palabras, la evolucidén sigue siempre el camino mis corto.

La exigencia de una simplicidad imperativa en el estudio de la fi-
logenia es claramente incompatible con el conocimiento actual sohre los
procesos evolutivos, Por lo tanto, la simplicidad en filongenia es una
prescripcidén metodoldgica v no una lev de la evolucidn (Crisci, 1982).

Se han propuesto varias técnicas para obtener a partir de un drupo
en particular, el Arbol filogenético con menos cambios evolutivos. To-
davia no existe acuerdo respecto a cuil de ellas permite aplicar mefjor
el postulado de simplicidad (Bstahrook, 1978).

La técnica del arbol de Wagner (Kluge y PFarris, 1969) es la mas di-
fundida (Crisci, 1980) no sdlo entre los métodos gque utilizan el postu-
lado de simplicidad, sino también entre todas las técnicas de recons-
truccidén filogenética por métodos cuantitativos. Esta técnica para la
simalacidén de A&rboles evolutivos estd basada en un concepto formulado
por W.H. Wagner (1961l) gue ha sido computarizado v transformado en un
procedimiento numérico por Kluge vy Farris (1969).

A continuacidn, describiremos los pasos de la técnica del Arbol de
Wagner,

Una vez elegidas las OTD y los caracteres y determinada la polari-
dad, se calcula una matriz de similitud (OTU % OTU) utilizando el coe-



ficiente "Manhattan Distance™, cuyo calculo para las OTU A v B esti re-
presentado en la formula:

n
p(aB) = I [x@&,1) —xm.i:l (13)
i=1
donde:
V] = distancia;
X{A,i} = es el estado del caracter i para la OTU A;
X(B,i) = es el estado del caracter i para la OTU B, vy

n nimere de caracteres.

Esta técnica construye, a partir de un antecesor seRalado por el
investigador (basdndose en la polaridad), un Arbol que conecta a todas
las OTU en el menor mimero de cambios evolutivos posibles, es decir,
gue su longitud expresada en los valores del coeficiente de similitud
utilizado serd minima. Se entiende por longitud la sumatoria de todos
los intervalos del Arbol. El resultado es un grafico bidimeansional que
representa: 1la polaridad (dada por el antecesor}, la historia cladis-
tica y las relaciones patristicas entre las OTU.

El antecesor puede ser una OTU real que posea una gran cantidad de
estados primitivos, o también es posible construir un vector gque repre-
sente una OTU hipotética con estados primitivos en todos sus caracteres.

Con el fin de acortar la longitud del Arbol, la técnica va constru=
yendo taxones intermedios hipotéticos entre las OTU; estos intermedios
denominados unidades taxondmicas hipotéticas ("Hvpothetical Taxonomic
Units", HTU, Farris, 1970}, representan taxones artificiales y son los
puntos de ramificacién del Arbol. Las HTU contendran en cada caracter
la mediana de los estados presentes en las tres OTU {u otras HTU) a las
cuales esta conectada.

El &rbol contiene inicialmente un solo elemento --el antecesor--
gue puede ser hipotético, en cuyo case es tratade como OTU vy po como
HTU, va que los estados de sus caracteres son precisados por el inves—
tigador v ne calculados por la técnica.

Una vez eplegido el antecesor, se prosigue en esta téenica con los
pasos siguientes:

a) hallar en la matriz de similitud la OTU que estd a menor distan-
cia (maxima similitud) del antecesor y conectarla a él por un interva-
lo, cuyo valor es igual a la distancia entre ambos;

b) hallar entre las OTHU restantes la que esté a menor distancia del
antecesor?

¢} hallar el intervalo del Arbol con el cual la OTU bhallada en b)
esté a menor distancia. La distancia entre una OTU, por ejemple C y un
intervalo, por ejemplo A-B, se determina aplicando la férmula (Farris,
1970% z

pfc, intervalo (A-BY! = [D(C,B} + B(C,A} - DI(B,A)] 1/2 [14]

d) conectar la OTU hallada en b) con el intervalo determinado en c)
por un segmento de valor igual a la distancia entre ellos, Construir
un intermedic hipotético (HTU) y colocarlo en el arbol en el lugar de
la conexidn entre la OTU ¥ el intervalo;
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e) si gqueda alguna OTU sin ubicar, retornar a b); en caso contrario
finalizar agui.

Esta técnica permite la reversion de los estados de los caracteres,
lo gue significa que los estados ancestrales no son necesariamente con-
servadores, o sea gue un estado primitivo puede reaparecer con poste=-
rioridad a un estado derivado.

En la figura 29 se presenta un ejemplo de los tres primeros pasos
de construccidén de un Arbol con su antecesor y la colocacidn de las OTO
A, ByC.

. ANTECESOR " ANTECESOR " ANTEGESOR

Fig. 29. Técnica del 4rbol de Wagner; los tres primeros pasos
en la construccién del arbol, con su antecesor v la colacacidn
de las OT) A, B ¥ C. Los intermedios hipotéticos (HWTUp ¥
HTU,) son colocados con el fin de acortar la longitud del
arbol,

Una vez construido el 4rbol, es posible medir el grade de parale-
lismo, convergencia y/o reversiones que presenta mediante el indice de
consistencia (€ = "index of consistency", Kluge y Farris, 1969), el
cual se determina con la fdrmula:

R
%

c = [15]

L = longitud total del dcrbol, vy

R = sumatoria de los rangos (rango es la diferencia entre el estado
numéricamente mayor y el estado numéricamente menor de un caric-
ter).

El valor de este indice oscila entre 0 v 1. Se aproxima a 1 cuando
no se producen sucesos evolutives "extras" y tiende a cero a medida que
aumenta el paralelismo, la convergencia y/o las reversiones.

UN EJEMPLO HIPOTETICO
Hemos elegido un ejemplo hipotético en el que la matriz bisica de
datos estd constituida por ocho OTU, para las gue se registraron 18

caracteres,

La codificacidén presenta para cada uno de los caracteres tres esta—
dos: 05 0,5 y 1. La matriz bdsica de datos obtenida es la siguiente:
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Para cada cardcter, el valor 0 corresponde al estado primitivo, el
0,5 a una condicidén derivada intermedia y el 1 al estado derivado final.

Existe una OTU {OTU I), gue serd considerada como el anteceSor, gue
exhibe estados primitivos en todos sus caracteres y a partir de la cual
comenzaremos a construir el aArbol.

De la aplicacidn del coeficiente "Manhattan Distance™ entre cada
par posible de OTU, se obtiens la siguiente matriz de similitud de
distanciaz

A B c D B F G I
A o
B 5 Q
C 7 B 1]
53 8 9 7 0
E B 9 7 3 n
F 7 8 5 6 § 0
G 7.5 6,5 6.5 8,5 8,5 5,5 0
1 9,5 10,5 6,5 2,5 3,5 4,5 10 0

Describiremos a continuacidn el andlisis de la matriz de similitud
¥ los pasos para construir el Arbol.

a) La OTU con menor distancia del antecesor es la OTU D y se conec—
ta a éste por el intervalo cuyo wvalor es igual a la distapcia entre
ambos: 2,5 {(Fig. 30a).

b) Entre las OQTU restantes la de menor distancia del antecesor
(3,5) es E.

¢} Se conecta la OTU E al intervalo I-D a una distancia gque Se de-
termina aplicando la férmula:

D(E£,X) + D(E,D) - D(I,D)

Distancia B, int. (I-D)

2
B = 3,5+g-2,5 - B

d) Se construye la HTUy que conectard la OTU E al intervale I-D.
La HTU; contendra en cada caradcter la mediana de los estados presen-
tes en las tres OTU a las cuales estard conectada,

La siguiente matriz confirma gque los estados de los caracteres de
la HTU; son el resultadc de las operaciones antes descritas.



1 2 2 4 5 6 7 8 9% 10 11 12 13 14 15 16 17 18

0Ty I |0 0 0 0o 0o o [ B 0 o 0 0 0 0 0 a 0

oTUD| O 0 1 0 0 o0 1 0 o o} 6 0 0 0 0 0 0,5 0

oToE|0¢ 0 0,5 0 0 0 Q0,5 0 O 0 o 0 1 0 V] 0 10,5

HTUy 0 0o 0,5 0 0 0 0,5 0 0 0 0O 0 0 0 ] 0 0,5 0

5i se calcula la distancia de acuerdo con la matriz precedente, la
HTU) deberd estar a 1,5de laOTU I vy a 1 de la OTU D {Fig. 30b).

e) Entre las OTU restantes, la OTU F es la gue estd a menor distan-
cia del antecesor (4,5). Hay tres intervalos a los cuales puede incor-
porarse la c¢itada OTU: int (I-HTUy), dint(HTU;-D) e int (HTU;-E) .
Es preciso calcular la distancia entre la OTU ingresante ¥y cada uno de
los intervalos anteriormente nombrados. Se conecta la ingresante al
intervalo con el que se encuentra a menor distancia.

4,5 + 5 - 1,5

DF, int(I-HTU)) = 2 1
DF, int(HTO,-p) = 228 =23 _ o

ok 2
DF, int(HTU,~E) = 5% g =2 . 4,5

Por lo tanto, la OTU F debe conectarse al intervalo(I-HTU;) a una
distancia de 4. Se construye la HTU3, gque copectara la OTU F a Adicho
intervalo. Les estados de los caracteres de la HTU; son el resultado
dé la determinacién de la mediana de los estados de los caracteres de
la OTU I, la OTU F y la HTU;.

La siguiente matriz muestra el resultado de estos cilculos:

L 2 3 4 5 6 7 8 9 1011 1213 14 15 16 17 18

OTU I |0 © 0 Q 0 b} o 0 0 0 0o 0 0 0 0 0 0 o

OTU F |0 0O o o5 0,50,50% 0 00,5 00,5 0 0 00,5 0 1

HTUy 0o 0 0,5 0 0 00,5 0 0 0 0 0 0 0 0 00,5 0

HTUy 0 o o a o 00,5 0 0 o o0 o o 0 0 o o o
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$i calculamos la distancia, de acuerdo con la matriz precedente, la
HTUy debera estar a 0,5 de 1la OTU I v a 1 de la HTUy (Fig. 30c).

f) Entre las OTU restantes, la OTUD C, es la que se encuentra a me-
nor distancia del antecesor (6,5 . BExisten cinco intervalos a los cua-
les puede incorporarse la mencionada OTU: int{I-HTU3}; int(HTU3-¥);
int (HTU=HTU ) ; int (HTU-D) ¢  int(HTU-E). Hay que calcular 1las
distancias entre la OTU ingresante v cada uno de los intervalos ante-
riormente nombrados. Se conecta la ingresante al intervalo con el gque

#e encuentra a menor distancia.
%OTUD
w’“ﬁ:‘f

® %

i _DTUIF

Fig. 30. fTécnica del arbol de Wagner; construccidn del drbol del ejem—
plo hipotético con ocho OTU, detallado para sus cuatro primeros pasos.

El mecanismo de cdlculo se repite en los pasos sucesivos, por lo
cual no continuvaremos detallando las operaciones matemiticas.

El intervalo al gue debe ingresar la OTU C es el int(HTU;-F) vy a
una distancia de 4. La HTU3 gque conectard a C con el int(HTUZF)
estard a una distancia de 3 de la HTU; vy a una distancia de 1 de la
oTy F (Fig. 304).

El lector, a modc de ejercicio, puede verificar que siguiendo los
procedimientos precedentes, las restantes OTU se irdn incorporando en
la siguiente secuencias OTU A, OTU G y, finalmente, OTU B, con la
construccidn de: HTU,, HTUs v HTUg.

La figura 31 ilustra la representacidén final del irhol obtenido pa-
ra el ejemplo hipotético, La longitud (L) del Arbol es de 25. La di-



ferencia entre el valor numérico mdximo v minimo de cada uno de los
caracteres es 1; por lo tanto, la sumatoria de los rangos {R) es 18.
§i el drbol no tuviese reversiones, paralelismos y convergencias debe-
ria tener 18 de longitud, por consigquiente, el indice de consistencia
seria 1.

En el ejemplo hivotético el mimero de cambios del drbol (longitud)
es de 25, por lo gue el indice de consistencia es:

18

C=E=U,T2

Este valor demuestra que fue escase el mimero de sucesos evolutivos
"extras".

Fig. 31. Técnica del arbol de Wagner; resultado £inal del ejemplo
hipotétice con ocho OTH,

RETICULOS

tos reticulos ("networks") son técnicas que permiten disehar dia-
gramas de las ramificaciones sin precisar antecesor. Al igual gue el
arbol de Wagner, se basan en el postulado de simplicidad, es decir, que
la suma de la totalidad de las distancias es minima.

En algunos reticulos ("Wagner networks") se construyen HTU con el
objeto de minimizar adn mds esa sumatorfa. La diferencia fundamental
entre el arbol de Wagner y los reticulos es que estos iltimos carecen

de polaridad.
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Los reticulos pueden aplicarse en trabajos taxondmicos como una
forma de anadlisis de agrupamientos. Fn reconstruccidn filogendtica son
muy utilizados en el andlisis preliminar de los datos.

El reticulo de Prim (Prim, 1957} es uno de los mas utilizados y fue
ideado con el fin de determinar la linea mds corta que conecta un con-
junto dado de terminales telefdnicas. Ha sido aplicado a problemas
bioldgicos, sistemiticos y evolutivos (Edwards vy Cavalli-Sforza, 1964;
Solbrig, 1970, 1971; Crisci, 19745 Petriella y Crisei, 1978).

Esta técnica requiere wuna matriz de distancia {"Manhattan
Distance") v, hasicamente, consiste en los siquientes pasos:

a) se inspecciona la matriz de similitud en busca del par de NTU
que posea el mayor valor de similitud;

b) Se unen ambas OTU mediante un seqmento cuyo valor es iqual a la
distancia entre ellas;

c) se inspecciona la matriz de similitud en busca de la OTU que
posea el mayor valor de similitud en relacién con cualguiera de los in-
tegrantes del reticulo;

d4) la OTU hallada se une al reticulo, conectdndola con la OTU con
1a cual poseia el mayor valor de similitud. ELl intervalo serd igual a
la distancia entre ellas.

e) ge repite el procedimiento a partir de c)} hasta que tedas las
OTU se hayan incorperado al reticulo.

De la aplicacidn de la técnica del reticulo de Prim a la matriz de
similitud (distancia), descrita en este capitulo (Un ejemplo hipotéti-
co), resultan los siguientes pasos (Fig. 32):

1. el par mas similar entre si estd compuesto por las OTU I v D que
se unen a la distancia de 2,5 (Fig. 32a);

2. de las restantes OTU, E es la que presenta el mayor valor de si-
militud con respecto a algunc de los integrantes del reticulo, en este
caso la OTU D. Se incorpora la OTU E al reticulo, conectandola con la
OTU D a una distancia de 3 (Fig. 32b);

3. la proxima ingresante es la OTU F gque se encuentra a una distan-
cia de 4,5 con respecto a la OTU I (Fig. 32¢);

4. la siguiente ingresante es la OTU C que estd a una distancia de
S con respecto a la OTU F (Fig. 324);

5. la siquiente ingresante es la OTU G gue esta a una distancia de
5,5 con respecto a la OTU F (Pig. 32e);

6. la siqguiente ingresante es la OTU B que se encuentra a una dis-
tancia de 6,5 de G (Fig. 32f), v

7. la dltima ingresante es la OTU A que se encuentra a una distan-
cia de 5 de la OTU B (Fig. 32g).

La longitud total del reticulo es de 32,
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Pig. 32. Técnica del reticuleo de Prim; pasos en la construccidn
reticulo del ejemplo hipotético con ocho OTU.
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TAXOROMIA NUNERICA Y COMPUTADORAS

En el desenvolvimiento de la taxonomia numérica las computadoras
han desempefiade dos papeles complementarios: han side protagonistas e
instrumentos. Protagonistas, por originar una tendencia al célculo, a
la medicidn precisa, a una clara descripcién de cada uno de los pasos
de la clasificacidn y al acercamiento a la matemitica. Instrumento, al
permitir el manejo de una gran cantidad de informacidn, la resclucidn
de calculos complejos de manera confiable y la realizacidn de todos los
procesos a una gran velocidad ([Sokal, 1974).

Dada la estrecha relacidn entre taxonomia numérica y computadoras,
es necesario gue guien intente aplicar este método posea, por lo menos,
conocimientos basicos sobre ellas.

El constante avance tecnoldgico en este campo v en especial el al-
canzado por las poderosas computadoras personales o microcomputadoras
limita cualguier presentacién sobre este tema. Sin embargo, en este
capitulo intentaremos presentar las nociones elementales schre computa-
doras en funcidn de cuatro interrogantes: ¢Qué es una computadora?
;Cuiles son sus componentes? jcdmo nos comunicamos con ella? culles
son los programas mas comunes en taxonomia numérica?

UNA RAPIDA MIRADA A LAS COMPUTADORAS

La computadora es una maguina con capacidad para efectuar cdlculos,
como asimismo para almacenar datos y programas.

Programa es el conjunto de instrucciones gque el investigador intro-
duce en la computadora y gque determina el ordenamiento de las operacio-
nes (cémputos y decisiones ldgicas) que ésta debe realizar (Farina,
1972y .

tas computadoras son basicamente de dos tipos: digitales y anald-

gicas; ambas se distinguen orincipalmente por la manera en gque realizan
los cdlculos.

Las computadoras digitales se denominan asi debido a que las magni-
tudes gue en ellas se almacenan varian en forma discreta, por digltosy
es decir, el cdleculo se realiza contando. En el caso de las computado-
ras analdgicas las magnitudes varian de una forma continua; emplean
circuitos y magnitudes capaces de simular por analogia los mds variados
fenomenos fisicos, es decir, el cdlculc se realiza midiendo.

Por ser las computadoras digitales las mds comunes, se hard refe-
rencia a ellas en el resto del capitulo.

La computadora digital consta de cinco elementos (Michelow, 1980):
unidad de entrada, memoria central, unidad aritmética y légica, unidad
de control y vnidad de salida. La relacidn entre estos cinco componen-—
tes puede verse en la figura 33.

1. Unidades de entrada. Permiten el ingreso de la informacidn (da-
tos originales vy programas) en la memoria central. Estas unidades de
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entrada son de distintos tipos: miguina de escribir, lectora de tarje-
tas oarforadas, lectora de cintas magnéticas, lectora de discos magné-
ticos.

Unidad
de
Control

L

'q ™\
Unidades Unidades
% .. Memoria o &
Entrada Central Salida

Unidad Aritmética
¥
Ldgica

Fig. 23. Componentes de una computadora digital.

2. Unidad de memoria. Almacena la informacidén recibida v los re-
sultados de las operaciones intermedias y finales.

3. Unidad aritmética vy logica. Realiza operaciones de suma, resta,
multiplicacidn, divisidn v comparacidn de digitos. BAsimismo toma deci-
siones légicas basadndose en las instrucciones v los resultados de las
operaciones intermedias.

4. Unidad de control. Toma las instrucciones de la memoria central
v las ejecuta en forma ordenada vy secuencial. Hace uso, cuando es ne-
cesario, de la unidad aritmética y ldgica. A su vez, diride el almace=
namiento en ia memoria central.

5. Unidades de salida. Permiten la salida de los resultados una
vez finalizado el procesamiento de los datos. Hay varios tipns de uni-
dades de salidars mdquina de escribir, pantalla con teclado, impresocra,
grabadora de cintas magnéticas v grabadora de discos magnéticos. Figi-
camente, alaunas de las unidades de salida son al mismo tiempo unidades
de entrada.

COMUNICACION DEL HOMBRE CON LA COMPUTADORA: FPROGRAMAS Y LERGUAJE

Las drdenes gue desencadenan la ejecucidn de las operaciones se de-—
nominan "instrucciones" vy los conjuntos de éstas constituven los pro-
qgramas. Los programas deben ser escritos en un lenquaje comprensible
para la computadora e incluir con detalle todos los pasos necesarios
para el progesamiento de los datos.

Cada modelo de computadora otorga un cddige a cada tipo de instruec-
ciones. FEl programa escrito en este i{enmjuaje Mmiguing ee divectamente
comprensible para la méquina computadora, pero presenta dificultades
para el investigador, ya gue este lenquaje o cddign es absolutamente
numérico. Por este motivo, Se han ideado lenguajes de utilizacidn mas
cémoda v es la propia computadora la gue, provista de un programa apro-—
piado, traduce esos nuevos lenguajes a su propio cddigo.



Los nuevos lenguajes se acercan a la forma humana de expresidn; por
ejemplo, el COBOL estd adaptado a problemas de tipo administrativo
mientras que 2} ALGOL, el BASIC v el FORTRAN son adecuados para la pro-
gramacidn de cdlculos matemdticos.

El lenguaje FORTRAN y el BASIC son los mis utilizados en el campo
cientifico. Los programas escritos en estos lendquajes estin constitui-
dos por proposiciones o sentencias individuales gue deben cumplir una
serie de normas andlogas a las reglas gramaticales del idioma inglés
(Organick, 19686),

PROGRAMAS DE COMPUTADORAS PARA APLICAR LA TAXONOMIA NOMERICA

Existen numerosos programas ¥ sistemas de programaS (= conjunto de
programas disefiados para realizar operaciones dentro de un campo deter-—
minado) fOtiles en taxonomia numérica. Entre los programas mas conocl=-
dos estdn las series de publicaciones dadas a conoccer por el Kansas
Geological Survey Computer Contributions (Bartcher, 1966; Bonham-
Carter, 1967; Wablstedt y Davis, 1968B; Wishart, 1969b; oOndrick vy
Srivastava, 1970; Demirmen, 1969; Reyment, Ramden y wWashistedt, 1969;
Reyment y Ramden, 1%70; McCammon ¥ Wenniger, 1370).

Simultaneamente ha habido un gran avance en los sistemas de progra—
mas aplicables a 1a taxcnomia numérica, los gue pueden ser conseguidos
ficilmente dirigiéndose a los autores (Lance y Williams, 1966; Tryon ¥
Bailey, 1966; Moss, 1970; Wishart, 1972).

Todos estos sistemas poseen programas que comprenden los pasos ele=
mentales {confeccidn de la matriz de similitud, andlisis de agrupamien-
tos y ordenacién), pero difieren en las técnicas que ofrecen para lle-
varlos a cabo.

Entre estos sistemas, uno de los mds difundidos es el NT-5YS
("Numerical Taxonomy System of Multivariate Statistical Programs") aque
ha sido ideado por F. James Rohlf, John Kishpaugh y David Kirk (1971).
Este sistema es un conjunto de programas gque permite realizar diversas
operaciones sobre matrices, especialmente en relacidn con el andlisis
estadistico multivariado, con especial atencidn a los métodes Wdtiles a
la taxonomia numérica, tales como: andlisis de agrupamientos y ordena=-
cidén. Esos métodos comprenden una gran cantidad de téenicas. Debido a
esta Ultima caracteristica, el NT=5YS eS extremadamente valioso para
cualguierr centro de investigacidén que desee aplicar la taxonomia numé-
rica en toda su extensién. Incluso contiene proqramas de aplicaciones
estadisticas, Otiles en hiometria.

Existe una versidén mis simple del NT-SYS denominada MINT (mini=-NT-
SY¥S) , establecida por los mismos autores con el objeto de ofrecer un
sistema mids modesto en cuanto a sus posibilidades técnicas.

Ambos sistemas, el NT-SYS y el MINT pueden solicitarse directamente
del Dr, F. James Rohlf de la Universidad Estatal de Nueva York en Stony
Brook, Estados tinidos.

Los datos de nuestro ejemplce de Hulnesiaz fueron procesadcs en el
Centro de Computos de la Universidad Nacional de la Plata (Centro de
Estudios para el Procesamiento de la Informacidn, CESPI} wutilizando el
NT-SYS en una IBM-4331.

En el ejemplc hipotético presentado en el capitulc 9 (Reconstruc—
cién filogendtica) se usaron programas elaborados por Farris (1370).
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VALOR Y LIMITACIONES DE LA TAXOROMIA NOMERICA

Después de exponer los distintos aspectos de la taxonomia numérica
procede hacer una evaluacidn critica de los mismos con el fin de deli-
mitar el dominio de validez de este método.

En este capitulo se formulardn consideraciones generales acerca de
la importancia y las limitaciones de la taxonomia numérica. Examinare=
mos en primer término el feneticismo v sus aspectos filosoficos v en
sequndo término las técnicas numéricas.

UNA EVALUACION DEL FERETICISMO

El mayor riesgo en la prictica del feneticismo radica en llevar el
empirismo v el operacionismo a posiciones extremas. Seglin estas posi=-
ciones extremas todo aspecto tedrico es superfluo hasta el punto de de-
sechar la teoria como una especulacidn, Para ellas, la recopilacidn de
datos es la dnica actividad cientifica vdlida.

Este punto de vista desconoce sl hecho de gque todo dato tiene sen-
tido solamente dentro de un contexto tedrico y gue la acumulacidn de
datos es infructuosa cuando no va acompafiada de un andlisis tedrico
(Bunge, 1961).

La pardbola de Hull (1968) jlustra claramente los riesgos del empi-
tismo y del operacionismo extremos: un granjero observé que sdlo la
mitad de sus Arboles producian frutos; para aumentar su produccidn, co-
menzd a cortar los arboles "estériles”, Tuvo éxito basta que cortd el
Gltimo Arbol masculino; de alli en adelante, todos los otros drboles
dejaron de producir.

tos términos tedricoe son como los drboles masculinos: no son ni
completamente empiricos ni completamente operacionales, pero son impor—
tantes para el progreso de la ciencia. El operacionismo v el empirismo
son fructiferos sdleo cuwando no son extremos, Las versiones extremas
del empirismo v del operacionismo son incompatibles con la teoria v las
versiones moderadas imposibles sin ella.

Consideremos ahora los aspectos positivos del feneticismo, entre
los cuales podemos sefialar los siguientes:

- evita las definiciones imprecisas, por ejemplo: “las antenasz de
la especie A son largas"j

- exige la interpretacidn empirica de ciertos conceptos como el de
"homologia®;

- exige la comprobacidn empirica de las hipdtesis;
- evita conceptos "fantasmas", pvor ejemplo, "esencias";

- al exigir un gran nimero de caracteres, obliga a acumular mds
informacibng e
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- integra datos de una gran variedad de fuentes como la fisiologia,
la morfologia, la quimica, promoviende ademads relaciones inter-
disciplinarias dentro de la bioclogia.

Sin duda, una de las contribuciones mas importantes del feneticismo
es el baber impulsado a la taxonomia hacia el reexamen de sus princi=
pios v la reestructuracidn de sus conceptos. Este reexamen no siempre
fue el resultado de una ceoincidencia con los postulados del feneticis-
mo, sino que muchos taxonomos fueron estimulados a explicitar sus prin=-
cipios cuando enfrentaron la controversia suscitada por esta doctrina.

UNA EVALUACION DE LAS TECNICAS NUOMERICAS

La mayor critica de gue pueden ser objeto las técnicas numéricas no
estd dirigida a ellas mismas, sino a los investigadores gue las aplican
en la bisqueda de objetividad absoluta en el manejo de sus datos. 5i
s& comparan las técnicas numéricas con la taxonomia clésica es evidente
gque el enfogue numérico es mucho mids objetive. Sin embargo, la objeti=
vidad absoluta es imposible pues la intervencidén de la subjetividad es
ineludible, como ens

- la eleccion de las OTU;

- la determinacidn de homologias;

- la eleccién de los caracteres;

- la codificacidn de los carvacteres;

- la determinacidn del nimero minimo de OTU vy caracteres empleadosy

= la eleccidn del coeficiente de similitud, v

- la eleccion de las técnicas de agrupamientos y ordenacidn.

El éxito o fracaso del uso de las técnicas numéricas depende, en

qran medida, de las decisiones que adopte el investigador frente a la
subjetividad.

En resumen, hay una regidn inalienable de la taxonomia {donde actia
esa sSubjetividad) en la cual las técnicas numéricas no pueden incorpo~
rarse. En los limites de esa regidn finaliza la taxonomia numérica vy
comienza el juicio del taxdnomo,

Otro problema, aldn sin resolver, es el de la significacién estadis-
tica de las técnicas numéricas por su gran contenide empirico y por
estar en cierto modo excluidas de las pruebas de significacidén. Esto
esta relacionado con la falta de una teoria estadistica de la clasifi-
cacidn y de una definicién matemitica rigurosa del concepto de grupo
{"cluster").

Entre las ventajas de las técnicas numéricas cabe sehalar gue:

- exigen precisién en los pasos taxondmicos y descripcidén de eada
uno de ellos;

- requieren una clara definicidn de los caracteres;
- exigen la observacién minuciosa de los organismos;

- sus resultados son sistemas generadores de hipdtesis;



- permiten plantear nuevos problemas o replantear viejos problemas
con un nuevo enfogue, v

~ las clasificaciones obtenidas a partir d= ellas son repetibles en
gran parte del camino recorrido para construirlas,

Debido a las wirtudes de las técnicas numéricas, numerosos investi-
gadores las han aplicado fuera de la clasificacidn bioldgica e incluso
fuera de la hiolodgia.

& continuwacidén presentaremos ejemplos extraidos de la extensa lista
de aplicaciones de la taxonomia numérica fuera de la clasificacién bio-
1égicar en biogeografia (Fisher, 1968); en ecolegia (Menni vy
Gosztonyi, 1982); en bioclogia de ooblaciones (Pahlen v colaboradores,
1980); enla clasificacidn bioldgica en un grupo f£dsil (Barnett, 1974);
en estratigrafia (Damborenea y cel®bsrzdores, 1975); en antropologia
{lorandi y colaboradores, 1979) ewn la medjcina {Baron y Fraser, 1968);
en psicologia (Cattell, 1966), en geologia Marriam, 1966}; en edafolo-
gia (Etchevehere, 1971); en 1us artes y bhumapidades (Leed, 1966); en
economia (Fisher y colaboradores, 1967) v en politica y ciencias socia-
les (Alker, 1969).
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EPILOGD: UNA BUSQUEDA INCESANTE

tOué conclusjones generales pueden deducirse del Aesarrnllo de la
taxonomia numérica que hemos esbozado sdlo en sus ideas fundamentales?

La taxonpomia numérica es una de las orincipales protagonistas del
vertiginoso renacimiento y transformacidn experimentados por la clasi-
ficacidn bioldgica en los OGltimos treinta affos.

£l enfogque propio de la taxonomia numérica comprende dos aspectos:
uno filosdfico, el feneticismo, v otro operative, las técnicas numé-
ricas.

El feneticismo sostiene que en la clasificacidn es preciso utilizar
muchos caracteres v otorgar a cada uno de ellns el mismo peso o impor-
tancia 8in tener en cuenta los acontecimientos filogendticos.

Un analisis mas profundo de esta doctrina demuestra gue sus hases
descansan sobre dos corrientes filoséficas del pensamiento cientifico:
el empirismo y el operacionismo. El primero sostiene que el conoci-
miento sdlo deriva de la experiencla sensible, mientras que el segundo
otorga validez a un concepto cientificeo sdlo si pueden describirse las
oparaciones gue conducen a establecerlo.

Las técnicas numéricas son el caminn operativo para aplicar el fe-
neticismo. Sin embargo, es posible aplicar las técnicas numéricas in=
deoenrdientemente de los postulados feneticistas o practicar un feneti-
cismo atemperade sin la avuda de técnicas cuantitativas.

En la aplicacidn practica de las técnicas numéricas, las operacio-
nes e llevan a caho en la siguiente secuencia: en un primer paso, se
eligen los organismos a estudiar o unidades de estudio llamadas OTU. A
continuacidn se escogen los caracteres que describen a esas unidades y
se registran los estados de los caracteres presentes en los organis-
mos. Con esta informacidn se construye la matriz bidsica Ae datos (0OTU
*x caracteres), a base de la cual, mids un coeficiente, se calcula la si-
militud para cada par posible de OTU. De esta manera, se obtiene una
matriz de similitud (0T x OTU} gque contiene los valores de similitud
calculados. Utilizande 1la matriz de similitud y distintas técnicas
(analisis de agrupamientos, ordenacidn, etc.) se logra la estructura
taxondmica del grupe en estudio.

Todo este desenvolvimiento fue posible gracias a la aparicién de
las computadoras digitales gque permiten procesar de manera eficiente v
a gran velocidad la informacidn proveniente de los numerosos caracteres
utilizados.

La taxonomia numérica ha aportado al dmhito de la clasificacién
bioldégica precisidn, observacidon minociosa y una clara descripcidn de
los pasos seguidos al estahlecer una clasificacidn. Asimismo, ha con-
tribuido fundamentalmente y en forma notable al reexamen de los princi-
pios taxondmicos,

Hay dos consideraciones que hemog procurado transmitir en forma
implicita en esta moncgrafia, pero que deseamos explicitar en este
epilogo.

115



116

- La taxonomia numérica no es wn anceddneo de  la imaginaciin, sing
un inatrumento de ella

- La tawonomia wamérica no implien z:f?"bfs?‘h&rsfu 3.2 habilidad de eal-
wular, sino algs mis importante: lo 1 de rasonar cuwanit -
tativanente.

Es evidente gque en la taxonomia numérica ain gquedan cuesticnes por
resolver y gue el problema de la slasificacidn bioldgica seguird susci-
tando en el futuro respuesta debdirFPsole mas variada. Pero, sin lu-
gar a duodas, la taxonomiy nomérica Yaido un aporte singular en la
blisqueda incesante, por hombre modernc de una clave gque le permita
comprender la infinita complejidad de los meres vivos.
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