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Los andlisis filogenéticos son una herramienta que permite comprender, tanto la
historia evolutiva de un grupo especifico, como su dinamica poblacional y/o
relaciones de ancestria. El virus del Dengue ha sido un modelo biol6gico util en la
evaluacion empirica y tedrica de los métodos de reconstruccion filogenética, ya
que ha permitido contestar preguntas como rutas de migracién, patrones,
procesos y clasificacion taxondmica del mismo. Sin embargo, preguntas
relacionadas a la sensibilidad de los distintos métodos y/o parametros tales como
el efecto de las particiones gendémicas y/o de muestreo de terminales, sobre la
estimacion de los arboles, no han sido testeadas hasta el momento. Por tanto, el
objetivo de este trabajo fue evaluar como afecta el numero de terminales
muestreado y el tamafio de la particibn -expresado en pares de bases- sobre la
reconstruccion filogenética del Virus del Dengue (DENV). Para ello, obtuvimos 328
secuencias de genoma completo de DENV, de las cuales muestreamos tres veces
al azar el 20 y 70% de los terminales. Reconstruimos la filogenia bajo analisis
bayesiano, del virus del dengue utilizando distintas particiones del genoma (10
genes, 2 combinaciones y la region de la Proteina 2K) que contrastamos contra la
Evidencia Total (ET). Los resultados muestran que la recuperacion de
serotipo/genotipos es directamente proporcional al tamafio de la particion. El
namero de terminales muestreado afecta la recuperacién tanto de serotipos como
de genotipos. Los ensayos con el menor tamafio de nimero de terminales
presentaron el mayor porcentaje de recuperacion de clados (serotipo/genotipos).
Las particiones de mayor longitud son mas eficientes en la geno o serotipificacion;
sin embargo, las reconstrucciones estan influenciadas por el nimero de terminales
usadas para la reconstruccion de las relaciones filogenéticas del DENV.
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