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Resumen

La filogenética estudia la historia evolutiva de las especies de nuestro planeta.
La evolución de las especies se puede representar en un árbol filogenético donde las
hojas representan especies actuales y los nodos interiores sus especies ancestrales.
Este estudio se hace a partir del genoma de las especies y tiene impacto más allá del
conocimiento cient́ıfico: sirve para determinar el origen de patógenos, para establecer
poĺıticas de preservación de la biodiversidad y para la trazabilidad de células canceŕı-
genas entre otras aplicaciones.

Es habitual modelizar la sustitución de nucleótidos mediante un proceso de Mar-
kov sobre el árbol filogenético. Estos procesos pueden verse como aplicaciones poli-
nomiales en términos de los parámetros de sustitución. En esta charla mostraremos
como esta aproximación a la filogenética da paso al uso de técnicas algebraicas para
la reconstrucción filogenética (véase [1, 2]). Veremos también que añadir condiciones
semi-algebraicas puede mejorar los métodos de reconstrucción filogenética (véase [3]).

Finalmente, basándonos en [4] discutiremos las ventajas y desventajas de esta
aproximación a la filogenética y mostraremos resultados en datos reales y simulados.
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