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Molecular Phylogenetics of the Leafy Cactus Genus 
Pereskia (Cactaceae)

Butterworth & Wallace

Systematic Botany (2005), 30: 800-808

Pereskia sacharosa - Bolivia 

Considerado el grupo mas primitivo 
de la familia Cactaceae 

Tiene un rango de distribución desde 
el sur de México, las islas del Caribe y 
la parte norte de América del Sur 

Ovario variable entre superior a 
inferior 

Produce hojas anchas y al mismo 
tiempo produce areolas de donde 
surgen las espinas, la copa floral 
tambien presenta nodos con hojas, y 
muchos segmentos del perianto, 
similar a lo encontrado en el resto de 
la familia Cactaceae.

El genero fue descrito en 1703

Hoy es un genero de 17 especies y 2 subespecies

Una monografía reciente del grupo (1986) propuso relaciones evolutivas basadas en 
caracteres morfológicos y anatómicos dividiendo al genero en 7 grupos.
Esas sinapomorfías (caracteres derivados compartidos) no son muy claras y por lo 
tanto sugieren que Pereskia sea en realidad un grupo con alto  grado de variación. 

Se muestrearon 18 de los 19 taxa – grupo interno

Para este tipo de estudio solo es necesario tener un individuo por taxon

Grupos externos

No pueden ser especies escogidas al azar que estén lejanas al grupo      interno
Deben de estar cercanas genéticamente pero fuera del grupo interno,                  

generalmente esto se sabe de trabajos anteriores o por datos morfológicos
Es bueno incluir múltiples grupos externos que tengan distancias evolutivas 

diferentes en relación al grupo interno.
Una  relación cercana del grupo externa permite polarizar adecuadamente los 
caracteres reduciendo la posibilidad de homoplasia (similitud debida a cambios 
evolutivos y no a homología o ancestro común).
Este estudio utilizo a miembros de otras dos subfamilias de
Cactaceae y a un miembro de la familia Portulacaceae – que ha sido considerado 
siempre el grupo hermano de las Cactaceae. 

Methods

Extracción de DNA – varia dependiendo del taxon

Para evaluar la diferencia genética se usaron dos métodos.

1) digestión con enzimas de restricción (RFLP) 18 enzimas– se hibridizaron con sondas del 
cloroplasto de Nicotiana

2) secuenciación de dos regiones de cloroplasto (psbA-trnH & rpl16 intron)

RFLP permiten evaluar las diferencias a gran escala entre muestras y permite 
evaluar una gran proporción de la variabilidad del genoma

Los resultados se presentan como una matriz de presencia – ausencia de un 
fragmento en particular.

La secuencias del cloroplasto se escogen basadas en la edad del grupo, las 
secuencias nucleares probablemente serian muy variables y no pueden 
proporcionar información para resolver esta pregunta. 

Methods

Esta metodología permitió la generación de una matriz de datos de 1789 caracteres

Las pruebas (Incongruence Length Difference) indicaron que los datos podrían ser 
combinados – que cada individuo mostro un patron similar

Se generaron árboles usando 
1) Métodos cladisticos con parsimonia como criterio  
2) Análisis Bayesianos

Los métodos cladisticos se desarrollaron primero en 1950s por el entomólogo 
alemán Hennig y son los mas comúnmente empleados en técnicas de creación de 
árboles filogenéticos

Willi Hennig
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Premisa: las relaciones están basadas solamente en la presencia de caracteres 
compartidos, derivados ya que solo los caracteres derivados pueden ser 
indicadores de relaciones

Enfatiza en uso de caracteres homólogos 

Usamos el principio de parsimonia para determinar relaciones

Parsimonia (en un contexto evolutivo) = el menor numero de cambios evolutivos 
(la explicación mas simple para un patrón observado) 

Solo aquellos caracteres compartidos 
por mas de un taxon son usados. 
(Parsimonia informativa)

Estos caracteres derivados 
compartidos son llamados apomorfias

Cladistica

La similitud es presentada en diagramas 
tipo árboles que son llamados 
cladogramas

Como sabemos que es primitivo y que es 
derivado?

Cladistica

En cladistica se tienen que ordenar y polarizar los datos

Esto se hace mediante la selección de un grupo externo.

Un grupo cercano al que estamos analizando, el incluirlo nos ayuda 
a polariza los datos

Ingroup Outgroup

Si seleccionamos como un grupo externo a un grupo 
con flores amarillas eso indicaría que las flores azules 
son derivadas

Derivado = apomorfico
Ancestral = plesiomorfico

Consideremos las relaciones entre 
estas flores azules y amarillas

Cladistica

La polaridad de los caracteres nos permite construir un diagrama en forma de 
árbol  que indica ancestría

Cladistica

Como funciona con datos moleculares?
Tenemos cuatro nucleótidos – como podemos usar parsimonia como criterio?

Desarrollamos una “step matrix” o “transformation matrix” con las probabilidades de 
cambio de un caracter a otro (nucleotido a nucleotido)

A C

G T

Bioquímicamente un cambio de A a G es mas probable que un cambio de C  a T

Podemos usar un modelo que indique que el cambio sucede siguiendo esta lógica 
bioquímica o podemos usar un modelo que siguiere que los cambios ocurren en igual 
probabilidad (mas común)

Cladistica Métodos Bayesianos

Procedimiento estadístico que estima parámetros de una 
distribución “underlying” basada en una distrubución observada

En filogenia molecular esto inicia con un modelo calculado de 
substitución de nucleótidos- esto es derivado de nuestro 
conocimiento de evolución molecular.

Usamos un set de “priors” relacionados con las relaciones 
conocidas de los grupos (taxa).  En un sentido práctico no 
podemos incluir mucha informacion – los métodos de análisis 
aun estan en desarrollo

Usando los “priors” y un modelo dado de sustitución de 
nucleotidos una simulacion de Markov Chain Monte Carlo 
(MCMC) es usada con los datos para calcular una probabilidad 
que pueda ser mostrada en un diagrama.
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Resultados

Los resultados muestran que  Pereskia
no es un grupo monofilético – no 
forma un clado discreto

Esta dividido  por la subfamilia
Cactoideae

Un clado conformado por la especie P. 
aculeata (de distribución amplia) y 
de especies Andinas muestra un gran 
soporte

Resultados

Como determinamos si un clado tiene buen 
soporte?

Un clado bien soportado indica que muy 
probablemente la relación que se presenta 
es la correcta 

Se usan bootstrap o decay values

•Bootstrap es un método estadístico de “resampling”.
•El valor es equivalente al porcentaje de otras replicas 
del mismo análisis que mostraron la misma topología 
- > 70 indican buen soporte

•Decay values (Bremmer support) indican cuanto mas 
grande un árbol tiene que ser para que el clado ya no 
será soportado --- no son tan comúnmente usados y 
en ocasiones son difíciles de interpretar ---
generalmente valores menores a 3 no son buenos. 
Valores mas altos indican un mejor soporte de la 
relación presentada

100/11

74/1

Relaciones dentro de Pereskia

Se muestra un grupo “horrida” con 

buen soporte tanto de datos 

moleculares como morfológicos. 

Otros dos clados con buen soporte se 

ven dentro del género

Estos siguen el patrón encontrado por 

caracteres morfológicos: 

Esclereidas agregadas fusiformes

Esclereidas isodiametricas
Excepto en P. bleo – lo cual indica que 

esta especie probablemente tuvo una 

regresion durante la evolucion

Biogeografía de Pereskia

Estudios han sugerido que el oeste 

de América del Sur es el centro de 

origen de las Cactáceas.  

Como un linaje temprano Pereskia

se separo en diferentes linajes: 1 en 

los Andes y otros dos en Brazil y el 

caribe 

Maihuenia poepigii

Linajes tempranos de cactus

Este estudio tiene conflicto con la idea de que  

Pereskia es el grupo ancestral de Cactaceae 

Basado en esta información parece mas probable 

que Maihuenia y Periskiopsis son mas basales y 

que Pereskia es en realidad un grupo que incluye 

una gradación de taxa primitivos

Pereskiopsis diguetii


