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Tabla 2: cinco secuencias de ADN de primates 
	Primate
	Secuencia

	Neandertal (n)
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	Humano (h)
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	Chimpancé (c)
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC

	Gorila (g)
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC

	Orangután (o)
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Tabla 3a: una comparación de las secuencias de neandertal y humano 
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	h
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC


Diferencias: 3

Tabla 3b: una comparación de las secuencias de neandertal y chimpancé
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	c
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC


Diferencias: 4

Tabla 3c: una comparación de las secuencias de neandertal y gorila
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC


Diferencias: 11

Tabla 3d: una comparación de las secuencias de neandertal y orangután
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Diferencias: 16

Tabla 3e: una comparación de las secuencias de humano y chimpancé 
	h
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	c
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC


Diferencias: 5

Table 3f: una comparación de las secuencias de humano y gorila
	h
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC


Diferencias: 12

Table 3g: una comparación de las secuencias de humano y orangután
	h
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Diferencias: 17

Tabla 3h: una compración de las secuencias de chimpancé y gorila
	c
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC

	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC


Diferencias: 11

Tabla 3i: una comparación de las secuencias de chimpancé y orangután 
	c
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Diferencias: 14
Tabla 3j: una compración de las secuencias de gorila y orangután
	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Diferencias: 14

Tabla 4: diferencias de la secuencia entre primates
	
	Neandertal
	Humano
	Chimpancé
	Gorila
	Orangután

	Neandertal
	0
	3
	4
	11
	16

	Humano
	3
	0
	5
	12
	17

	Chimpancé
	4
	5
	0
	11
	14

	Gorila
	11
	12
	11
	0
	14

	Orangután
	16
	17
	14
	14
	0


Tabla 5: distancias evolutivas entre los ancestros de primates y primates
	
	Diferencias
	Diferencia proporcional

	Neandertal y humano
	3
	3/46 = 0.065

	Neandertal/humano y chimpancé
	4.5
	4.5/46 = 0.098

	Neandertal/humano/chimpancé y gorila
	11.25
	11.25/46 = 0.245

	Neandertal/humano/chimpancé/gorila y orangután
	14.625
	14.625/46 = 0.318


Tabla 6a: diferencias de secuencia entre el ancestro de neandertal / humano y otros primates
	
	Neandertal/humano
	Chimpancé
	Gorila
	Orangután

	Neandertal

/humano
	0
	(4+5)/2 = 4.5
	(11+12)/2=11.5
	(16+17)/2=16.5

	Chimpancé
	(4+5)/2 = 4.5
	0
	11
	14

	Gorila
	(11+12)/2=11.5
	11
	0
	14

	Orangután
	(16+17)/2=16.5
	14
	14
	0


Tabla 6a: diferencias de secuencia entre el ancestro de neandertal / humano y otros primates
Para calcular las diferencias de secuencia entre el ancestro de neandertal/humano/chimpancé y gorilas, promedio de las diferencias de secuencia entre el ancestro de neandertal/humano y gorila (11.5, ver Tabla 6a) y entre chimpancés y gorilas (11, ver tabla 4).

	
	Neandertal/humano/ chimpancé
	Gorila
	Orangután

	Neandertal

/humano/ chimpancé
	0
	(11.5+11)/2=11.25
	(16.5+14)/2=15.25

	Gorila
	(11.5+11)/2=11.25
	0
	14

	Orangután
	(16.5+14)/2=15.25
	14
	0


Tabla 6c: diferencias de secuencia entre el ancestro de neandertal/humano/gorila y otros primates
	
	Neandertal/humano/chimpancé/gorila
	Orangután

	Neandertal/humano/chimpancé/gorila
	0
	(15.25 +14)/2=14.625

	Orangután
	(15.25+14)/2=14.625
	0


Preguntas
A continuación hay algunas preguntas que podrías utilizar para comprobar si tus alumnos comprendieron la actividad. Así mismo, también se proporcionan las respuestas sugeridas.

1. En tu árbol filogenético, ¿cuántos años hace que los gorilas y humanos divergieron de un ancestro común? ¿Y con los orangutanes y humanos?
Gorila:

(0.065 + 0.098 + 0.245) * 20 milliones

= 0.408 * 20 milliones

= 8.16 millones de años
Orangután:

(0.065 + 0.098 + 0.245 + 0.317) * 20 milliones

= 0.725 * 20 milliones

= 14.5 millones de años. 

2. ¿Puedes averiguar si éstas y las otras estimaciones en tu árbol son correctas?
Las figuras en el construido árbol filogenético coinciden prácticamente con los tiempos de divergencia aceptados. Sin embargo, la diferencia entre las divergencias humano-neandertal y humano-chimpancé debería ser más grande. Los tiempos de divergencia aceptados son aproximadamente:

Humano-Neandertal: 500 000 años
Humano-chimpancé: 6-7 millones de años
Humano-gorila: 8-10 millones de años
3. ¿Por qué pueden parecer diferentes los árboles filogenéticos que han sido construidos usando diferentes regiones del ADN? 

Diferentes partes del genoma divergen a diferentes velocidades en diferentes ramas del árbol filogenético. Puede ser útil pensar otra vez en el ejemplo de las lenguas. Considera la palabra”hola”.
Español: Hola
Francés: Bonjour
Italiano: Buon giorno
Polaco: Czesc
Ruso: Zdravstvuite
El polaco y ruso para la palabra “hola” son muy diferentes, aunque las lenguas son generalmente muy similares y están de hecho estrechamente relacionadas. Del mismo modo, algunas partes del genoma cambian a diferentes velocidades.
Un ejemplo extremo de esto es una región en el genoma humano llamada la “región polimórfica”. El ADN en esta región cambia tan deprisa que es usado para la ciencia forense y pruebas de paternidad. En lugar de un árbol evolutivo, puedes contruir un árbol genealógico comparando secuencias de ADN en esta región.

Otro efecto curioso puede provenir de las inserciones de ADN por transposones y virus, los cuales pueden provocar que especies distantes tengan secuencias de aspecto similar. ¿Qué significaría esto en la metáfora de las lenguas? La mayoría de las lenguas usan una palabra muy similar para “ordenador”. En japonés, la palabra es casi idéntica al inglés, aunque estas lenguas son muy diferentes. Esto es porque ordenador es un concepto nuevo que fue “insertado” en las lenguas de todo el mundo hace poco, y todavía no ha tenido tiempo de cambiar.
4. ¿Qué regiones del ADN deberías utilizar para comparar los organismos que están estrechamente relacionados? 

Aquellas regions que divergen rápidamente, las cuales son generalmente regiones no codificantes del ADN.

5. ¿Qué tipo de genes deberías utilizar para comparar organismos que están evolutivamente distantes unos de otros? 

Los genes esenciales que codifican para importantes proteínas. Estas regiones cambian muy lentamente, porque es probable que alguna mutación tenga un efecto negativo sobre la tasa de supervivencia del organismo, de modo que es menos probable tener descendencia que herede el cambio. Para comparar organismos que son parientes lejanos, el gen que codifica para el citrocomo C, un componente esencial de la cadena de transporte de electrones, puede ser utilizado.

6. ¿Qué deberías hacer si estás comparando dos secuencias, pero una de ellas presenta huecos debido a deleciones (o inserciones en la otra secuencia)? 

Huecos pueden ser considerados valores “sanción” cuando se calculan las distancias genéticas, pero la alineación de secuencias con huecos es un curso completo en sí mismo.
7. ¿Puedes pensar en las razones por las que este método de simple comparación del número de diferencias entre nucleótidos podría no funcionar si estás comparando organismos que son muy diferentes? Recuerda que estamos asumiendo que se necesita 20 millones de años para que cada nucleótido mute en una secuencia.
El modelo se viene abajo si las secuencias divergieron hace mucho tiempo, en promedio, más de una mutación se ha dado en sitios individuales. Cuanto más alejados están los organismos, más se subestima su distancia evolutiva.

8. ¿Puedes pensar otras razones por las que podría no ser tan bueno usar este método para calcular las distancias evolutivas? ¿Qué simplificaciones hemos hecho?

Por ejemplo:

a) No tuvimos en cuenta el hecho de que las purinas (A o G) tienen más probabilidad de reemplazar purinas y las pirimidinas de reemplazar pirimidinas (T o C).

b) A veces los genes están duplicados, por lo que la presión selectiva sobre una copia está reducida.
Nota: Esto es tratado en el juego del transposón “ADN móvil”, el cual puede ser descargado desde la página weg ELLSw1.
c) Hay acontecimientos que pueden cambiar la velocidad a la que las mutaciones se propagan a través de la población (mediante el cambio de las presiones selectivas del medio ambiente).

9. ¿Puedes pensar las razones por las que si estás estudiando organismos más distantes es mejor comparar las secuencias de aminoácidos que las secuencias de ADN? 

Observando con atención las secuencias de aminoácidos dan un significado funcional de las mutaciones, cuyas secuencias de ADN no lo proporcionan. Por ejemplo, las mutaciones silenciosas del ADN no provocan ninguna diferencia en los aminoácidos, de esto se concluye que el tercer nucleótido en un codón (un cambio que no altera necesariamente la proteína resultante) es más probable que se distinga entre dos especies que con el primer o segundo nucleótido.

10. En este ejercicio, nos hemos concentrado en entender cuándo las cinco especies de primates divergieron unas de las otras (la escala del árbol). A menudo, sin embargo, ni siquiera conocemos el orden en el cual las especies divergieron unas de las otras (la forma del árbol). ¿Cómo sabemos, por ejemplo, que humanos y chimpancés están más estrechamente relacionados que los gorilas y chimpancés? Si esto último fuera cierto, ¿cómo se distinguirían las diferencias de secuencia (Tabla 5)?

Sabemos que lo humanos y chimpancés están más estrechamente relacionados que los gorilas y chimpancés porque sus secuencias son más similares. Observando la Tabla 4, vemos que el gorila y chimpancé tienen 11 diferencias, mientras que el humano y chimpancé tiene sólo cinco diferencias. Si el árbol evolutivo fuera de otra forma distinta y chimpancés y gorilas estuvieran más estrechamente relacionados entre sí, esperaríamos que ellos tuvieran un menor número de diferencias.

Puedes usar el número de diferencias de las secuencias para averiguar el orden aproximado en el cual las diferentes especies evolucionaron. Por ejemplo, si te fijas en la fila “humano” en la Tabla 4, puedes ordenar las especies de mayor a menor número de diferencias para reproducir el orden en el cual las otras especies divergieron de los humanos: orangután, gorila, chimpancé y neandertal. Sin embargo, el orden no es siempre fácil de determinar; si miras la fila de “orangután”, los números de mayor a menor van humano, neandertal, gorila y chimpancé, pero los números sólo van del 14-17, con chimpancé y gorila empataron a 14. Esto se debe a la forma del árbol: el orangután se bifurcó por sí solo del ancestro de todas las otras especies hace aproximadamente 14.5 millones de años, por lo que es igual de estrecha la relación con todos ellos. Esto significa que las diferencias de secuencias entre orangután y las otras especies serán aproximadamente iguales.

Recursos en la red

w1 – El Laboratorio Europeo de Aprendizaje para las Ciencias de la Vida (ELLS) es un centro de educación, el cual introduce a los profesores de secundaria en el laboratorio de investigación para un encuentro práctico exclusivo con la tecnología punta en técnicas de biología molecular. ELLS también da la oportunidad a los científicos de trabajar con profesores, ayudando a cerrar la brecha entre la investigación y escuelas. La actividad descrita en este artículo fue el resultado de una de aquellas colaboraciones. Para más infomación sobre ELLS, ver: www.embl.org/ells
