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Capitulo 1. Introduccion

El proyecto de elaborar una metaciencia o ciencia de la ciencia tiene una larga tradicion en filosofia
de la ciencia. Desde sus inicios a principios del siglo XX con los empiristas l16gicos, la filosofia de
la ciencia busco (junto con otras disciplinas) explicar diversos aspectos del quehacer cientifico
(Carnap, 1934; Hahn et al., [1929] 2002). En particular, una preocupacion central ha sido la de
elaborar una metateoria, esto es, una teoria acerca de las teorias cientificas.

Algunos historiadores que estudiaron al Circulo de Viena han sostenido recientemente que
los empiristas I6gicos veian a la metateoria como dividida en dos grandes partes: por un lado estaria
la l6gica de la ciencia y por otro la pragmatica de la ciencia (Lorenzano, 2011; Uebel, 2013, 2015).
En este proyecto bipartito, la l6gica de la ciencia consistiria en el analisis formal de las teorias (en
sus aspectos sintactico y semantico), utilizando las herramientas de la l6gica matematica, para
esclarecer el contenido cognitivo de las teorias. Esto no solo tendria consecuencias practicas
inmediatas (como el mejoramiento de la educaciony la comunicacién cientificas), sino que ademas
permitiria delimitar el &mbito de otro tipo de discusiones que, bajo esta concepcion de la filosofia
de la ciencia, caerian bajo la dimension pragmatica de la ciencia. Entre ellas se encontrarian, por
ejemplo, cuestiones (practicas o éticas) que, a pesar de no tener contenido cognitivo, podian tener
influencias (positivas o negativas) sobre el curso de los acontecimientos (Frank, 1951; Hahn et al.,
[1929] 2002).

Como es bien sabido, el empirismo l6gico como programa de investigacion fracaso y fue
abandonado. Esto se debid, en parte, a dificultades internas a su marco tedrico. Por ejemplo, sus
proponentes nunca pudieron aplicar de manera precisa el criterio de teoricidad que sostenian
(véanse Hanson, 1958; Hempel, 1970; Kuhn, 1962; Lewis, 1970; Putnam, 1962; Sneed, 1971). Por
otro lado, el fracaso del empirismo légico se debi6 también a que el contexto politico de la Guerra
Fria no era favorable al tipo de objetivos politicos que los empiristas l6gicos perseguian como meta
Gltima de sus estudios (Howard, 2003, 2009; McCumber, 1996; Reisch, 2005; véanse también
Douglas, 2010; Fehr & Plaisance, 2010 para mas sobre la revalorizacién actual de los objetivos
politicos del Circulo).

En muchos casos, esto derivd en intentos de hacer filosofia de la ciencia sin un marco
metatedrico por detrds que la sustente. Sin embargo, en dichos casos, usualmente se termind

apelando (implicita o explicitamente) a las concepciones del empirismo l6gico, en el momento en

7



que se necesitaban utilizar términos metatedricos. Por otra parte, otras corrientes de pensamiento
posteriores han retomado el estudio de la estructura légica de las teorias (Balzer et al., [1987] 2012;
Kitcher, 1993; van Fraassen, 1989, entre otros), sin duda influenciadas por la metateoria de los
empiristas l16gicos, aunque proponiendo aparatos metatedricos que difieren de aquella en muchos
sentidos sustanciales.

El presente trabajo de investigacion se inscribe dentro de la corriente del estructuralismo
metatedrico (Balzer et al., [1987] 2012; Diez et al., 2002; Sneed, 1971). La metateoria
estructuralista ha sido adoptada y utilizada por investigadores provenientes de diversos lugares del
mundo, desde Alemania, Espafia y Estados Unidos, hasta diversos paises de Latinoamérica
(Argentina, Brasil, México, Colombia), en donde ha tenido un gran desarrollo. A diferencia de la
metateoria clasica de los empiristas l0gicos, el marco estructuralista ha sido aplicado exitosamente
a la reconstruccion de teorias de diversos ambitos de la ciencia, incluyendo la fisica y astronomia
(Balzer et al., [1987] 2012; Carman, 2010; Lastiri, 2012; P. Lorenzano et al., 2007; Schmidt, 2014;
Sneed, 1971), la quimica y la bioguimica (Alleva, Diez, & Federico, 2017; Caamarfio, 2009;
Donolo, Federico, & Lorenzano, 2007; Falguera & Donato-Rodriguez, 2016; C. Lorenzano, 2002;
O’Lery, 2012), la biologia (Balzer & Lorenzano, 2000; Bernabé, 2018; Blanco, 2012; Diaz &
Lorenzano, 2017; J. Diez & Lorenzano, 2013; Ginnobili, 2016, 2018; P. Lorenzano, 2002; Mendez
& Casanueva, 2006), la sociologia y lingtistica (Abreu, 2012, 2014; Gonzalo & Balzer, 2012;
Peris-Vifié, 2011), entre otros.

Parte de la ventaja de trabajar dentro de un marco metatedrico que estd genuinamente
constituido como un programa de investigacion o paradigma es que es posible hacer “ciencia
normal” en su interior. Esto es, dado que las bases del programa metateérico se encuentran
relativamente asentadas (aunque podrian ser abandonadas en algin momento, como la historia de
la ciencia atestigua que ha ocurrido con una gran cantidad de programas que se creian bien
establecidos), es posible —al menos durante el tiempo que programa dure— aplicar esas bases para
extender los alcances del programa y asi construir acumulativamente sobre el conocimiento ya
existente. Con cada nueva reconstruccion de una teoria utilizando las herramientas del
estructuralismo se enriquece el campo de aplicacion de este. Por otro lado, el hecho de trabajar
dentro de un programa no implica que los postulados metateéricos no puedan alterarse o

extenderse. Como ocurre con toda otra teoria, las aplicaciones en nuevos lugares muchas veces



sugieren desarrollos novedosos, y (como se vera mas adelante) esta tesis apunta a ser especialmente
rica en ese sentido.

Uno de los objetivos centrales de la tesis es proveer herramientas computacionales que
permitan testear reconstrucciones hechas al seno de esta metateoria. La relevancia de este punto
deberia ser inmediatamente clara para cualquiera que posea una actitud cientifica hacia los estudios
metatedricos 0 metacientificos. Hasta el presente, el testeo de reconstrucciones era llevado a cabo
mayormente “a 0jo”. Es decir, a pesar de que el estructuralismo tiene un alto grado de desarrollo
conceptual y una rica variedad de aplicaciones a casos, no se contaba hasta el momento con ningun
modo sistematico y exacto de testear la adecuacion de esas aplicaciones (ni, por tanto, para testear
a la metateoria misma, ya que las teorias —incluyendo las teorias acerca de las teorias— se testean
a través de sus aplicaciones). En cualquier otra area de la ciencia, este estado de cosas seria
considerado altamente problematico, y no hay razon para pensar que el estudio (meta)cientifico de
las teorias cientificas deberia estar exceptuado del testeo riguroso de sus productos (meta)tedricos.
Por tanto, proporcionar tanto procedimientos como herramientas para llevar esto a cabo es relevante
para volver al estudio de las teorias mas plenamente cientifico.

Con respecto al uso de herramientas computacionales en el estructuralismo metateorico,
pueden citarse algunos escritos en donde se intenta trazar alguna conexion entre estas dos areas.
Por ejemplo, un articulo (Wajnberg, Corruble, Ganascia, & Moulines, 2004) en el cual se proponen
heuristicas basadas en dicha metateoria para automatizar tareas en el ambito del descubrimiento
cientifico y la postulacion de regularidades empiricamente adecuadas; otro caso es un libro (en
aleman, no traducido a otros idiomas) acerca de teorias en ciencias sociales (Manhart, 1995). En el
ambito de las aplicaciones o programas de computacién especificamente disefiados para lidiar con
reconstrucciones estructuralistas no ha habido, sin embargo, un desarrollo sisteméatico. En ese
sentido, al incluir no solo una novedosa propuesta tedrica sino también una aplicacion
computacional, el presente proyecto llena un vacio importante en esta literatura.

La herramienta computacional que introduciré es un programa de computacion, llamado
Reconstructor, el cual esta disponible para ser descargado gratuitamente en mi sitio web

(https://sites.google.com/view/ariel-roffe/software; se utilizara aqui la version 2.0). Gran parte del

esfuerzo realizado para la elaboracion de la presente tesis, y gran parte de su contenido, se
encuentran fuera de la tesis: estan en miles y miles de lineas de codigo de ese programa. Espero

que el lector pueda apreciar ese hecho y esfuerzo, y sepa disculpar el tono mayormente expositivo


https://sites.google.com/view/ariel-roffe/software

de algunos de los capitulos (especialmente del capitulo 4, en donde se presenta toda la variedad de
funcionalidades que el programa incluye).

El otro objetivo central de la tesis es presentar una reconstruccion estructuralista de una
teoria particular, a saber, la cladistica (Hennig, 1950, 1966; Kitching, Forey, Humphries, &
Williams, 1998; Nelson & Platnick, 1981; Wiley & Lieberman, 2011), una teoria proveniente de
la sistematica biologica. El analisis de esta teoria es relevante en cuanto a la ampliacién del campo
de aplicaciones de la metateoria ya que, en la literatura de filosofia de la biologia, se ha prestado
mucha mayor atencién a areas como la microevolucion y a teorias como la genética de poblaciones,
que a otras igualmente importantes como la sistematica, y el estudio de las homologias y la ancestria
comun.!

Asimismo, la reconstruccion me permitird contribuir a la solucién de diversos problemas
conceptuales que surgieron al interior de la sistematica. Segin Kuhn, los cientificos se preocupan
por la filosofia mayormente en periodos de crisis reconocida (Kuhn, 1970, p. 88), mas aun cuando
estan en una disputa paradigmatica con otros cientificos. Afortunadamente (para mi), desde los
afios 60 del siglo XX hasta la actualidad la sistematica ha sido un campo de batalla continuo entre
distintos programas de investigacion. Quizas por ello los sistematicos suelen ser especialmente
receptivos a la filosofia dentro de la comunidad cientifica. Autores como Popper, Hull, Ghiselin,
Brady y Sober son ampliamente leidos y citados. Hull y Ghiselin incluso han formado parte de
sociedades cientificas y comités editoriales de revistas del area. Y no solo eso, sino que muchos
sistematicos se han vuelto estudiosos de la filosofia y han producido textos filosoficos de notable
calidad. Una parte no despreciable de la literatura citada en la presente tesis consiste en textos
filoséficos escritos por sisteméticos y publicados en revistas especializadas de sistematica. Esta
posibilidad de intercambio fructifero con los cientificos practicantes de la disciplina constituye uno
de los aspectos mas interesantes de trabajar en el area de la filosofia de la sistematica.
Adicionalmente, la matematizacion y computarizacion de la sistematica en este periodo derivé en
diferentes estudios formales de la cladistica, por parte de sistematicos, de matematicos y de
personas provenientes de las ciencias de la computacion. La reconstruccion propuesta en el capitulo

3 edifica sobre lo construido por estos autores.

! Comparense, por ejemplo, el nimero de articulos listados en PhilPapers bajo las categorias Homology (96)
y Phylogenetic Inference (43) con las categorias de Natural Selection (462) y Fitness (173).
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Los dos grandes objetivos de la tesis se vinculan ya que la reconstruccion de la cladistica
sera utilizada como caso de aplicacion de la herramienta computacional, ilustrando de ese modo la
fertilidad de este ultimo. La aplicacion de las herramientas computacionales al caso de estudio
sugerird, a su vez, nuevos desarrollos para la propia metateoria. Dos ejemplos de ello serdn una
elucidacion alternativa de la nocion de método de determinacion y la utilizacion de modelos
incompletos para representar casos de falta de informacion. Con respecto al primero de estos
puntos, se brindara una elucidacion de aquella nocién basada en el concepto de algoritmo (en lugar
de entenderla como una clase de modelos, como es estdndar actualmente en el estructuralismo). Se
argumentara que ello tiene varias ventajas, una de las cuales es justamente la posibilidad de ejecutar
métodos de determinacion desde Reconstructor para automatizar la tarea de extraer predicciones
tedricas. En cuanto a los modelos incompletos, se mostrard como Reconstructor es capaz de
utilizarlos, junto con una semantica trivaluada no-clasica, para evaluar la satisfaccion de las leyes
en situaciones de informacién incompleta. Si bien las l6gicas no clasicas del tipo que presentaré ya
habian sido utilizadas con propdsitos similares en otras areas (véanse Cobreros et al., 2014; Priest,
2008), nunca habian sido aplicadas en detalle en el marco de la filosofia de la ciencia y la

metateoria.

La estructura de la presente tesis se divide en tres partes. La parte I, que consta de dos capitulos,
introduce la teoria que conformara el caso de estudio de la tesis, a saber, la cladistica. En el capitulo
2 se hace una presentacion de la cladistica, resaltando algunos de sus antecedentes, la historia de
su surgimiento y las escuelas rivales con las que se enfrentd y continda enfrentando hoy. Se hace
ademas una presentacion informal del contenido de la teoria, partiendo desde la ancestria comin
darwiniana, pasando por la obra de Hennig y sus aportes fundamentales, y mencionando finalmente
algunos desarrollos contemporaneos de este programa de investigacion.

El capitulo 3 expone mi reconstruccion formal de esta teoria. Para ello, se introducen a la
vez algunas nociones del estructuralismo metatedrico y se formalizan conceptos filogenéticos como
los de arbol filogenético, caracteres y estados, asignaciones de caracteres a los nodos del arbol,
largo de un cladograma, etc. Una breve subseccidn discute el estatus factico de la cladistica a la luz
de lo que sera presentado como sus leyes fundamentales. Se sostiene que la teoria es dificil de
contrastar en casos reales porque, en general, los eventos evolutivos relevantes ocurrieron en el

pasado remoto, de modo que no hay modo independiente de saber cudl es el arbol real ni los estados
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reales de los ancestros. Por ese motivo, la cladistica es en general usada para retrodecir fenémenos.
Sin embargo, se examinan algunos casos en los que la teoria fue efectivamente contrastada con
filogenias experimentales. Finalmente, se introducen algunos conceptos adicionales que, si bien no
juegan un rol en las aserciones facticas centrales de la teoria, son ampliamente usados, y que por
tanto resulta valioso expresar formalmente con mayor claridad. Entre ellos destacan los distintos
tipos de filetismo entre grupos y los tipos de morfismos entre estados de caracteres.

La segunda parte, que contiene dos capitulos, introducira la metodologia para contrastar
reconstrucciones formales, el software en el que dicha metodologia puede ser llevada a cabo
(capitulo 4) y la aplicacion de este software a la teoria objeto (capitulo 5). EI primero de estos
capitulos introduce el programa Reconstructor. Se presentan los diversos modulos, su
funcionalidad y su modo de uso, ejemplificando cada uno de ellos con una teoria cuasi-ficticia pero
sencilla (una simplificacion de la mecanica de Descartes). Por otro lado, la metodologia para
contrastar reconstrucciones se divide en tres tipos de test distintos. El primer tipo compara el output
del programa para ciertas operaciones (la satisfaccion de oraciones formales en un modelo, la
aplicacion de métodos de determinacion, etc.) con las contrapartes informales que estos
procedimientos pretenden representar (la satisfaccion de las leyes por parte de las aplicaciones, las
mediciones y predicciones de valores de conceptos, etc.) para ver que la reconstruccion “se
comporte igual” que la teoria objeto original. El segundo tipo de test funciona por coherencia
interna (p.e. el resultado de la ejecucion de los métodos determinacion debe satisfacer la
formalizacion de las leyes). Por Gltimo, un tercer método se basa en la utilizacién de métodos de
determinacién automaticos, en los que Reconstructor infiere automaticamente el valor de ciertos
conceptos a partir de las leyes. Esto sera explicado en mayor detalle en el capitulo 4. En todos los
casos, se ejemplifica como Reconstructor es capaz de llevar a cabo estos procedimientos.

En el capitulo 5 se aplica la herramienta introducida en el capitulo 4 a la reconstruccién
presentada en el capitulo 3. Se muestra, en primer lugar, como cargar la reconstruccion en el
programa axioma por axioma. Se discuten algunos de los desafios y ajustes que fue necesario hacer
para llevar esto a cabo, tanto por motivos de computabilidad como de que el lenguaje formal
utilizado corrientemente por los estructuralistas no suele ser totalmente explicito. Se muestra
ademas como representar distintas aplicaciones posibles de la cladistica como modelos, y como la
reconstruccion propuesta, cargada en el programa, pasa todos los tests mencionados en el parrafo

anterior.
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Finalmente, una tercera parte, que abarca dos capitulos, extraera algunas consecuencias del
analisis anterior (capitulo 6), y brindara algunas conclusiones finales, examinando el trabajo que
aun resta por hacer (capitulo 7). Las consecuencias del capitulo 6 se dividen en dos tipos. Por un
lado, se extraen conclusiones para la metateoria estructuralista (seccién 6.1), centradas
especialmente en la nocion de método de determinacion. Se propondra aqui la elucidacién
alternativa de la esta nocion, mencionada arriba. Por otro lado, las conclusiones para la cladistica
se centran en las consecuencias que la reconstruccion formal tiene para debates conceptuales y
filosoficos en su interior, especialmente aquellos relacionados con el concepto de homologia. Se
examinara el problema clasico de la circularidad en torno a este concepto y cOmo este reaparece en
el marco de la cladistica. Se mostrard ademas como, histéricamente, el debate sobre las homologias
se dio en el marco de la discusion sobre el cladismo de patron. Las Gltimas subsecciones de 6.2.
defienden la concepcion sobre las homologias de los cladistas de patrén de acusaciones (de

naturaleza filoséfica) acerca de la supuesta relacion que presuponen entre teoria y observacion.
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PARTE I - La teoria objeto
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Capitulo 2. La cladistica

En este capitulo se hace una presentacion de la cladistica, resaltando algunos de sus antecedentes,
la historia de su surgimiento y las escuelas rivales con las que se enfrent6 y continta enfrentando
hoy. Se hace ademas una presentacion informal del contenido de la teoria. El objetivo es introducir
al lector a la teoria que sera objeto de analisis en los capitulos posteriores. De ese modo, si bien tal
introduccidn serd dada con algun nivel de detalle, algunos temas mas complejos y algun detalle
histdérico quedaran por fuera del alcance de esta tesis. Para presentaciones historicas mas completas
de la teoria pueden verse Hull (1988) y Rieppel (2016). En cuanto a su contenido, pueden
consultarse diversos manuales en la literatura, como ser, Kitching et al. (1998), Nelson y Platnick
(1981), Wiley y Lieberman (2011), entre otros.

La estructura del capitulo sera la siguiente. En la primera seccion, introduciré algunas
consideraciones sobre la ancestria comdn darwiniana, su explanandum (las homologias) y el modo
como da cuenta de ellas. Esto es relevante ya que tanto las homologias como la ancestria comdn
forman parte del marco conceptual de la cladistica contemporanea (como parte de su explanandum
y explanans, respectivamente). La seccion siguiente realiza un breve raconto histérico del
surgimiento de la cladistica y establece una distincion importante entre la propuesta cladista en
taxonomia y su método de reconstruccion filogenética. En tercer lugar, se introducen los contenidos

del método de inferencia filogenética en algun detalle. Por ultimo, se extraen algunas conclusiones.

2.1. La ancestria comun darwiniana

2.1.1. El marco conceptual darwiniano

El entramado conceptual propuesto por Darwin en EIl origen de las especies (1859, [1872] 1992)
involucra diferentes elementos, que no siempre han sido claramente diferenciados. Estos elementos
son, en distinta medida, conceptualmente independientes entre si, y tuvieron diferente grado de
aceptacion y diferente desarrollo en la historia de la biologia (pre- y post-darwiniana). Entre ellos

pueden mencionarse a:
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e Evolucion

La evolucion es la tesis de que las especies cambian. Esto es, de que los descendientes de un
individuo I, perteneciente a una especie E, pueden experimentar modificaciones en grado tal que
deba dejar de considerarselos como individuos de la misma especie que la original. Darwin no fue,
por supuesto, el primer evolucionista. Por ejemplo, autores como Lamarck (1809) ya habian
propuesto que las especies evolucionaban aunque por medio de diferentes mecanismos y

manteniendo la idea aristotélica de la escala natural.

e Seleccion natural

La seleccion natural era para Darwin el principal (aunque no el Unico) mecanismo evolutivo. Es
decir, la seleccion explica como o a través de qué proceso los individuos se modifican a lo largo de
las generaciones produciendo el cambio evolutivo.

Una caracteristica importante de la seleccion natural es que produce cambios adaptativos en la
progenie. Es decir, el explanandum de la teoria de la seleccion natural es la presencia de rasgos
adaptativos. Cabe notar que el concepto de adaptacion que propuso Darwin? es relativo a un
ambiente. Es decir, un rasgo es adaptativo cuando permite a los organismos que lo portan resolver
un problema ambiental de una manera efectiva (un modo de operacionalizar esto es a través de los
Ilamados modelos de optimalidad, véanse Ginnobili & Roffé, 2017; Roffé & Ginnobili, 2019a). De
ese modo, un rasgo que es adaptativo para un organismo en un ambiente podria ser ineficiente, o
incluso perjudicial, en otro ambiente. En consecuencia, no hay, para Darwin, un patron objetivo
mediante el cual comparar el grado de “perfeccion” de especies que viven en ambientes distintos,
ni por tanto una escala lineal que permita ordenar a los seres vivos desde los organismos inferiores
hasta (presumiblemente) el ser humano en la cima.

El modo en el que la teoria de la seleccidn natural explica la presencia de rasgos adaptativos es
a través de la iteracidn de un proceso que opera en dos generaciones (Ginnobili, 2014, 2018, llama
seleccidn natural ahistdrica a este proceso, e histérica a su iteracion). El principio o ley que gobierna
este proceso ahistorico (a veces llamado el Principio de la seleccidn natural) afirma algo como lo

siguiente:

2Y que, por otro lado, solapa en muchos casos con el concepto de adaptacion que presuponian los tedlogos naturales
britanicos como Paley (1809); véase Ginnobili (2013) para mas sobre este punto.
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Los organismos que poseen un rasgo que desarrolla una funcién de manera mas eficiente
que organismos que no lo poseen son mas aptos, y tienden a tener, en consecuencia, si el
rasgo es heredable, un mayor éxito reproductivo diferencial que aquellos organismos de la

poblacion que no portan el rasgo. (Ginnobili, 2016, p. 18, traduccion propia)

Un ejemplo paradigmatico de aplicacion de este principio seria el caso del cuello de las jirafas
(Darwin [1872] 1992, pp. 177-178). Este rasgo es adaptativo, ya que permite a las jirafas solucionar
un problema ambiental con el que se enfrentan en su habitat: que las hojas de las acacias de las
cuales se alimentan se encuentran a gran altura. La explicacion seleccionista de como la poblacién
de jirafas adquirié este rasgo seria la siguiente. En alguna generacion anterior, por azar, algun
subconjunto de la poblacién de jirafas nacio con un cuello un poco mas largo que las demas. Estas
jirafas podian alimentarse mejor de las ramas altas (i.e. desarrollaban una funcién, la alimentacion,
de manera mas efectiva), lo cual les permitia sobrevivir mas (i.e. eran mas aptas) y por tanto tener
un mayor éxito reproductivo que las jirafas de cuellos méas cortos. Por tanto, dado que el largo del
cuello es un rasgo heredable, el porcentaje de jirafas con cuello largo aumenté en la progenie de
esta poblacion de jirafas, en esa generacion. Si se itera este proceso a lo largo de muchas

generaciones se culmina con una poblacion de jirafas de cuellos largos.

e Origen comun

Si bien la seleccion natural es la innovacion conceptual de Darwin mas conocida, y aquella con la
gue mas frecuentemente se lo asocia, no fue la Unica que este autor propuso, ni la que consideraba
la méas importante. En efecto, Darwin también propuso que toda la rica diversidad de los seres vivos
que observamos en la actualidad deriva de un Gnico ancestro comun. De ese modo, la historia de la
vida en la tierra podria representarse por medio de un diagrama con forma de arbol: partiendo de
una Unica raiz (una Unica especie ancestral), diversas ramas fueron surgiendo en diferentes
direcciones (i.e. la misma especie original dio lugar a diferentes especies descendientes), las cuales
a su vez continuaron ramificandose, etc.

El modo en el que una especie progenitora puede dar lugar a dos (0 mas) especies
descendientes se relaciona, segun Darwin, con la seleccion natural. Si una poblacion de organismos
de una especie queda dividida en dos (p.e. por el surgimiento de alguna barrera geografica en la
region que la poblacion ocupaba) y luego tales poblaciones son sujetas a presiones selectivas

diferentes entonces, al evolucionar por seleccion para adaptarse a los diferentes ambientes, las
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poblaciones comenzaran a divergir. Este proceso daria lugar primero a variedades distintas de la
misma especie y, con el paso del tiempo, a especies (e incluso géneros, familias, etc.) distintas.?
Si bien la seleccién natural y el origen comun se relacionan en Darwin de este modo (la
seleccién brinda el mecanismo de especiacion), como se dijo anteriormente, las dos tesis son
conceptualmente independientes. Es decir, si bien la seleccion es compatible con el origen comun,
también lo es con varios origenes separados para diferentes especies actuales. Por otra parte, el
origen comun también es conceptualmente compatible con otros mecanismos evolutivos no
seleccionistas (p.e. el uso y desuso lamarckianos). Adicionalmente, la seleccion por si sola no
brinda evidencia a favor de ninguna de estas dos alternativas (origen comun y origenes separados).*
La evidencia para el origen comun proviene de otro ambito, de la morfologia comparada vy el
estudio de las homologias (Blanco, 2012). En la subseccion siguiente se introducen estos puntos en

mayor detalle.

2.1.2. Las homologias y el origen comun

Para comprender los motivos por los que Darwin postula el origen comdn es conveniente comenzar
exponiendo lo que la tesis pretende explicar, es decir, aquello de lo que pretende dar cuenta. Lo
que el origen comun explica no son los rasgos adaptativos, sino los rasgos homdlogos. En palabras

de Darwin:

Hemos visto que los miembros de una misma clase, independientemente de sus costumbres,
se parecen en el plan general de su organizacion. Esta semejanza se expresa
frecuentemente por el término unidad de tipo o diciendo que las diversas partes y 6rganos
son homologos en las distintas especies de la clase. Todo el asunto se comprende con la
denominacion general de Morfologia. Es ésta una de las partes mas interesantes de la

historia natural, y casi puede decirse que es su verdadera esencia. ¢Qué puede haber més

3 Los ejemplos paradigmaticos de especiacion que introduce Darwin (p.e. los pinzones de Galapagos) siguen este
patron explicativo. Sin embargo, cuando Darwin teoriza acerca del mecanismo de especiacion apela no a la seleccién
direccional actuando independientemente en dos poblaciones, sino al llamado “principio de divergencia” —i.e. la idea
de que, en una misma poblacién, es ventajoso alejarse de la media poblacional ya que de ese modo se ocupan nichos
en los que hay menos competencia (Darwin, 1859, 1872; Roffé & Ginnobili, 2019b)

4 Si bien puede brindar evidencia de que las diferentes especies de pinzones de las Galapagos provienen de un ancestro
comun, no ocurre lo mismo con especies mas lejanas entre si (p.e. un pinzon y un elefante).
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curioso que el que la mano del hombre, hecha para coger; la del topo, hecha para minar;
la pata del caballo, la aleta de la marsopa y el ala del murciélago, estén todas construidas
segun el mismo patron y encierren huesos semejantes en las mismas posiciones relativas?
(Darwin, [1872] 1992, pp. 569-570, énfasis en original).

120 12

Fig. 2.1. Homologia en las extremidades de distintas especies de vertebrados: salamandra (120), tortuga
marina (121), cocodrilo (122), ave (123), murciélago (124), ballena (125), topo (126), humano (127).
Fuente: https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Arm_skeleton_comparative_NF_0102.5-2.png

Otros ejemplos que brinda el autor de este tipo de rasgos son los siguientes:
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Vemos esta misma gran ley en la construccién de los érganos bucales de los insectos: ¢qué
puede haber mas diferente que la proboscis espiral, inmensamente larga, de un esfingido;
la de una abeja o0 una chinche, curiosamente plegada, y los grandes 6rganos masticadores
de un coledptero? Sin embargo, todos estos 6rganos, que sirven para fines tan diferentes,
estdn formados por modificaciones infinitamente numerosas de un labio superior,
mandibulas y dos pares de maxilas. La misma ley rige la construccién de los 6rganos
bucales y patas de los crustaceos. Lo mismo ocurre en las flores de las plantas. (Darwin,
[1872] 1992, pp. 570-571).

El concepto de homologia y los métodos para reconocerlas habian sido propuestos previamente por
Geoffroy Saint-Hilarie (1830, quien usaba el término “analogias filosoficas™ para referirse a ellas;
vease Caponi, 2015) y luego teorizado por Richard Owen (1848, 1849), entre otros. Para Owen, la
presencia de este tipo de similaridades estructurales (p.e. en las extremidades de los vertebrados)
se explicaba apelando a que estaban construidas a partir del mismo arquetipo. Adicionalmente,
Owen concebia al arquetipo como una idea en la mente divina, de modo que el conocimiento de
los arquetipos brindaba un entendimiento de algo semejante a los “planos arquitectonicos” que
Dios habia utilizado para crear a los seres vivos (la causa formal en términos aristotélicos).

Lo que Darwin hizo fue encarnar al arquetipo de Owen: este seria un ancestro (véase la cita
siguiente). De ese modo, la homologia entre la extremidad de los vertebrados se explicaria no por
compartir algun plano de construccion abstracto, sino porque el ancestro de todos ellos poseia una
version de tal extremidad. Segun las necesidades impuestas por el ambiente la extremidad se habria
ido modificando de distinto modo en cada rama del arbol evolutivo, preservando, sin embargo, la
estructura general. Nuevamente cabe citar en alguna extension a Darwin, quien explica la idea con

suma claridad:

La explicacion es bastante sencilla, dentro de la teoria de la seleccion de ligeras
modificaciones sucesivas, por ser cada modificacién provechosa en algin modo a la forma
modificada; pero que afectan a veces, por correlacion, a otras partes del organismo. En
cambios de esta naturaleza habra poca o ninguna tendencia a la variacion de los planes
primitivos o a transposicion de las partes. Los huesos de un miembro pudieron acortarse y
aplastarse en cualquier medida, y ser envueltos al mismo tiempo por una membrana gruesa

para servir como una aleta; o0 en una membrana palmeada pudieron todos o algunos huesos
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alargarse hasta cualquier dimensidn, creciendo la membrana que los une de manera que
sirviese de ala; y, sin embargo, todas estas modificaciones no tenderian a alterar el
armazon de huesos o la conexion relativa de las partes.

Si suponemos que un remoto antepasado —el arquetipo, como puede llamarsele—
de todos los mamiferos, aves y reptiles tuvo sus miembros construidos segln el plan actual,
cualquiera que fuese el fin para el que sirviesen, podemos desde luego comprender toda la
significacion de la construccion homéloga de los miembros en toda la clase. (Darwin,
[1872] 1992, pp. 571-572).

Cabe aclarar sin embargo que, dada la evidencia con la que contaba, Darwin fue prudente en su
postulacién de un Unico origen comuan. Lo limit6 con seguridad a cuatro o cinco especies dentro de

los animales y a un nimero similar para las plantas, y solo especul6 acerca de un Gnico origen

comdun entre todos los organismos. En sus palabras:

Cabe preguntarse hasta donde hago extensiva la doctrina de la modificacién de las
especies. (...) [N]o puedo dudar de que la teoria de la descendencia con modificacion
comprende todos los miembros de una misma clase o de un mismo reino. Creo que los
animales descienden, a lo sumo, de s6lo cuatro o cinco progenitores y las plantas de un
namero igual o menor. La analogia me llevaria a dar un paso mas. O sea, a creer que todos
los animales y plantas descienden de un solo prototipo. (Darwin, [1872] 1992, pp. 631-
632)

2.1.3 Darwin vy la taxonomia

El reconocimiento de que el origen comun explica la presencia de homologias tenia, para Darwin,
profundas implicancias sobre la taxonomia. Las implicancias apuntaban, segin este pensador, no
tanto al modo de construir una taxonomia, sino mas bien al modo de entenderla o interpretarla. Lo

que los naturalistas habian estado haciendo, sin saberlo, era agrupar a los organismos con un criterio

genealdgico:

Todas las anteriores reglas y medios y dificultades en la clasificacion pueden explicarse,

si no me engafio mucho, admitiendo que el sistema natural esta fundado en la descendencia
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con modificacion; que los caracteres que los naturalistas consideran como demostrativos
de verdadera afinidad entre dos o mas especies son los que han sido heredados de un
antepasado comun, pues toda clasificacion verdadera es genealdgica; que la comunidad
de descendencia es el lazo oculto que los naturalistas han estado buscando
inconscientemente, y no un plan ignorado de creacién o el enunciado de proposiciones
generales al juntar y separar simplemente objetos mas o menos semejantes. (Darwin,
[1872] 1992, pp. 551-552).

Cabe recordar ademas la explicacion darwiniana de la especiacion. Puesto que Darwin creia que
las variedades, si contintan evolucionando independientemente, se convierten eventualmente en
especies distintas, y luego en géneros, familias, etc. distintas, una clasificacion de los organismos
en esas categorias deberia reflejar esas relaciones de ancestria.

Sin embargo, una vez mas, la conexion entre el reconocimiento de la ancestria comdn y la
idea de una taxonomia basada en las relaciones filogenéticas no es una de implicacion l6gica. En
el periodo en el que Darwin publico las sucesivas ediciones de El origen no se contaba aun con un
método sistematico para identificar las relaciones filogenéticas a partir de las distribuciones
“observadas” de homologias. De ese modo, algunos de su colegas (p.e. Huxley) aceptaron la
primera propuesta (la ancestria comun) pero rechazaron la segunda (la de basar la taxonomia en las
relaciones de ancestria), sobre la base de que la descendencia “no era cognoscible con suficiente
certeza como para permitir que ese tipo de consideraciones tengan lugar en algo tan importante
como la taxonomia” (Hull, 1988, p. 98, traduccion propia).®

La aparicion de tal tipo de herramientas sistematicas tuvo que esperar a la segunda mitad
del siglo XX con el surgimiento de la cladistica (entre otras). Como se vera en la siguiente seccion,
un motivo importante por el que el programa cladista tuvo éxito en taxonomia con su propuesta de
basar la taxonomia exclusivamente en las relaciones de hermandad entre grupos fue que propuso
un método para retrodecir con exactitud esas relaciones, asi como para resolver los conflictos entre
los agrupamientos incompatibles que sugerian diferentes caracteres homdélogos. Tal método o

procedimiento es descripto en las secciones siguientes.

> Hull (1988, p. 373) relata las posteriores discusiones, completamente anacrénicas, acerca de si debia considerarse a
Darwin un cladista o un evolucionista en taxonomia.

22



2.2. El surgimiento de la cladistica

2.2.1. Periodizacién

El nacimiento del programa cladista puede datarse en 1950 con la publicacion del libro Grundziige
einer Theorie der phylogenetischen Systematik del entomélogo aleman Willi Hennig. En tal obra,
Hennig propuso algunos de los pilares de lo que seria el programa de investigacion cladista (cabe
notar que Hennig no usa nunca el término “cladista”, véase mas adelante). Entre esos pilares figuran
la idea de representar Unicamente la relacién de hermandad entre grupos en las clasificaciones, asi
como un método para inferir esa relacion (los cuales se explicaran en los apartados siguientes).

Sin embargo, inicialmente, la publicacion de este libro tuvo minimo impacto en la
comunidad de los sistematicos. Hull (1988, pp. 131-132) hipotetiza que esto se debidé a varios
factores. Para comenzar, se debio a que el libro estaba escrito en idioma aleman, siendo que muchos
investigadores de los Estados Unidos (el epicentro de la sistematica en ese periodo) no hablaban
ese lenguaje. Adicionalmente, el estilo de escritura de Hennig era dificil de seguir, incluso para un
hablante nativo. Por otra parte, Hull describe a Hennig como una persona timida y no muy al tanto
de lo que estaba ocurriendo en el ambito estadounidense, en donde la taxonomia numérica (o
escuela fenetista) y la escuela evolucionista estaban teniendo ya grandes disputas. Por estos
motivos, Hull describe el encuentro entre Hennig y Sokal (el padre de la taxonomia numérica) en
1964 como poco fructifero.

En 1965, Ernst Mayr (uno de los principales proponentes y defensores de la escuela
evolucionista en taxonomia, quien podia leer aleman) publicé un articulo criticando tanto a la
taxonomia numérica como al enfoque de Hennig (Mayr, 1965). Fue Mayr, en aquel articulo, quien
design6 “escuela fenetista” y “escuela cladista” a sus rivales. Hennig habia llamado “sistematica
filogenética” a su enfoque; sin embargo, a Mayr le parecia confundente tal designacion, ya que
consideraba que su escuela (la evolucionista) también prestaba atencion a la filogenia. Lo distintivo
del cladismo, segun Mayr, es que prestaba atencion Unicamente a la division de linajes
(cladogénesis) y ninguna a la evolucion interna de los linajes una vez separados (anagénesis), un
proceso que consideraba igualmente importante en la evolucion; de ahi el nombre “enfoque
cladista” (cladistic approach). Segun Hull, inicialmente, los cladistas estaban descontentos con tal

designacidn pero luego terminaron adoptandola (Hull, 1988, p. 133).
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Ese mismo afio, y 15 afios después de la publicacion de su libro, Hennig publicé un resumen
de los contenidos del libro en inglés (Hennig, 1965). La traduccion completa del libro al inglés (en
realidad, de una revision del libro), titulada Phylogenetic Systematics, tuvo que esperar un afio mas
(Hennig, 1966). Hull (1988, p. 134) relata que los traductores al inglés (Davis y Zangerl) tuvieron
mucha dificultad con la prosa de Hennig y que (posiblemente por ese motivo) decidieron no solo
traducir sino también editar fuertemente los contenidos del libro, eliminando lo que veian como
pasajes repetitivos, simplificando oraciones y clarificando las ideas. Sin embargo, los traductores
estaban formados en la tradicion de la morfologia idealista alemana (el principal enemigo de
Hennig en su libro), de modo que su formacion puede haber introducido algun sesgo o distorsion
en la edicién del libro. El propio Hennig no pudo colaborar demasiado con la traduccién ya que en
ese momento se encontraba en proceso de escapar desde Alemania del Este hacia Alemania del
Oeste.

En consonancia con esto, la influencia directa de la traduccion al inglés del libro de Hennig
tampoco fue un factor causal relevante en la formacion de un programa de investigacion cladista,
como cabria esperar a priori. En cambio, las ideas de Hennig se difundieron inicialmente a través
de una monografia del entomélogo sueco Lars Brundin (1966), la cual aplicaba los principios
hennigianos al estudio de la distribucion geogréafica de la familia de los quironémidos
(Chironomidae). Esta monografia fue leida por un joven investigador estadounidense, Gareth
Nelson, en una visita a Estocolmo. Nelson quedd inicialmente muy impresionado por la
monografia, y discusiones posteriores con Brundin terminaron convenciéndolo de convertirse al
cladismo (los posteriores encuentros entre Nelson y Brundin estan narrados en Hull, 1988, p. 144)

Nelson se convertiria mas adelante en el campedn de la causa cladista en los Estados Unidos
desde el American Museum of Natural History. Desde su llegada al museo en 1967 se ocupd
primero de convencer a sus colegas (entre ellos Patterson, Greenwood, Bonde, Schaeffer y Rosen)
y luego de formar a varios estudiantes de doctorado (Eldredge, Cracraft, Gaffney, Platnick y Wiley,
inicialmente) en el programa cladista. Este grupo funciond de manera cohesiva, promoviendo sus
ideas, respondiendo de manera coordinada a criticas externas y tomando el control de la edicién de
asociaciones y revistas cientificas del area (p.e. Nelson fue editor de Systematic Zoology —hoy
Systematic Biology—, posiblemente la revista de sistematica tedrica mas importante). Segun Hull
(1988) el accionar coordinado de este grupo fue instrumental en la posterior “victoria” del programa

cladista frente a sus rivales fenetistas y evolucionistas.
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Por otra parte, el desarrollo matematico (y luego computacional) de la cladistica fue obra
principalmente de James Farris, un ex colega de Sokal en Nueva York (véanse, p.e. Farris, 1969,
1970; Kluge & Farris, 1969 para algunas de las contribuciones de Farris). Inicialmente Farris
parecia pertenecer al campo de la escuela de taxonomia numérica, aunque sus publicaciones
versaban en su mayoria sobre métodos matematicos en inferencia filogenética (cabe notar que el
propio Sokal habia hecho contribuciones en esta area, véase p.e. Camin & Sokal, 1965). Sin
embargo, Farris termind alineandose totalmente con los investigadores del American Museum,
convirtiéndose en uno de los mas ardientes defensores del programa cladista.

Desde los afios 60 y 70 del siglo XX hasta la actualidad, el programa cladista continué
desarrollandose y aplicandose a cada vez mas casos. Se han propuesto diversas mejoras y
ampliaciones al método para inferir las relaciones de hermandad entre grupos. Entre ellas cabe
mencionar a: (i) métodos de enraizado de arboles (Maddison, Donoghue, & Maddison, 1984;
Nelson, 1978; Nixon & Carpenter, 1993, 1996); (ii) medidas de soporte de grupos (Bremer, 1988;
Felsenstein, 1985) —para testear la robustez de los resultados obtenidos—; (iii) modos de
representar la similaridad y el conflicto entre arboles (Adams, 1972; Schuh & Polhemus, 1980);
(iv) medidas de ajuste de caracteres a arboles (Farris, 1989; Kluge & Farris, 1969); (v) métodos de
pesado de caracteres (Farris, 1969; Goloboff, 1993b, 2014; Neff, 1986); (vi) métodos para la
determinacion dinadmica de las homologias (Ramirez, 2007; Wheeler, 1996, 1999, 2003a, 2003b);
y por ultimo, e importantemente, (vii) programas de computacion capaces de llevar a cabo analisis
cladisticos (Felsenstein, 1993; Goloboff, 1994; Goloboff & Catalano, 2016; Goloboff, Farris, &
Nixon, 2008; Wilgenbusch & Swofford, 2003). Algunos de estos puntos seran explicados en las
secciones 2.3 y 2.4. Cabe destacar también que la Argentina ha sido un foco importante de
desarrollo del programa cladista, principalmente a través de los aportes de Pablo Goloboff y de sus
discipulos y colegas.

Por altimo, cabe mencionar que si bien la escuela cladista resulto victoriosa en su disputa
frente a las escuelas fenetista y evolucionista, se enfrentd posteriormente (y continta enfrentandose
hoy) a otros programas rivales, particularmente en el dominio de los métodos utilizados para inferir
las filogenias. Los cladistas suelen identificarse con los métodos de tipo de parsimonia (Quinn,
2017), explicados en la seccion siguiente. Los métodos probabilisticos de inferencia filogenética,
méaxima verosimilitud y analisis bayesiano (Felsenstein, 1981; Huelsenbeck, Ronquist, Nielsen, &
Bollback, 2001), han surgido como alternativas al método de parsimonia, y han ganado mucho

25



terreno en la actualidad. No me ocuparé en esta tesis de introducir, reconstruir ni evaluar estos
métodos probabilisticos (que son de una complejidad conceptual y matematica mayor a la de los
métodos de parsimonia), ya que quedan por fuera del alcance de mis objetivos.

Como puede apreciarse a partir de los parrafos anteriores, la cladistica como programa de
investigacion o paradigma en sistematica involucra tesis o propuestas en diferentes planos. En
particular, deben distinguirse las tesis o propuestas en taxonomia (en adelante, llamaré cladonomia
a este conjunto de propuestas) de los métodos de inferencia filogenética (que llamaré cladistica).
Esta distincion (que en ocasiones se traza utilizando otros términos) es utilizada principalmente por
los rivales de la escuela cladista en taxonomia, ya que en ocasiones desean aceptar la cladistica
como método legitimo de inferencia filogenética pero rechazar que las clasificaciones deban estar
basadas unicamente en informacion extraida a partir de sus productos (p.e. véanse Ashlock, 1974;
Aubert, 2015, pp. 2-3). En los dos subapartados siguientes se introducen ambas propuestas

(cladonomia y cladistica) por separado.

2.2.2. La cladonomia

La propuesta cladista en taxonomia puede comprenderse mas facilmente si se atiende al contexto
en el que surgid, y a los puntos de acuerdo y desacuerdo con las concepciones a las cuales se
enfrento.

Por una parte, el programa cladista acordaba con la taxonomia numérica (o0 escuela
fenetista)® en que se debian introducir métodos precisos en la taxonomia, utilizando herramientas
matematicas y computacionales. En esto se oponian a los métodos tradicionales, que se basaban
frecuentemente en la “intuicion” de los expertos acerca de lo que era relevante, y en criterios poco
claros y explicitos para agrupar organismos, frecuentemente distintos en grupos distintos.
Adicionalmente, compartian la idea de que se debian utilizar muchos rasgos y no unos pocos, como
ocurria tradicionalmente, a fin de evitar sesgos y falsos positivos de asociacion. Es decir, en
resumen, compartian la idea de que la taxonomia debia volverse mas “objetiva”, sus métodos mas

replicables, y en general “mas ciencia y menos arte”.

¢ El programa fenetista estaba representado principalmente por Sokal, Sneath, Michener, Ehrlich y Rohlf; véase Sokal
y Sneath (1963) para un manual escrito en esta tradicion; Hull (1988), para un resumen historico.
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Por otra parte, la escuela fenetista creia que una taxonomia debia reflejar solamente la
similaridad total (overall similarity) entre taxa, y no el curso de la evolucion (al cual veian como
conocimiento “tedrico””’). En este punto los cladistas acordaban més con la escuela evolucionista,
ya que creian (al igual que Darwin) que una taxonomia debia reflejar la filogenia. La principal
diferencia de los cladistas con la escuela evolucionista® consistia en que los primeros pretendian
representar Gnicamente a la relacion de hermandad entre grupos en las clasificaciones. Esta es una
relacion triadica, que se cumple respecto de tres individuos (especies o taxa de nivel superior) A,
B y C cuando A y B comparten un ancestro que no es un ancestro de C. Visto en forma de arbol,

eso se daria cuando ocurre lo siguiente:

A B C

Fig. 2.2. Relacion de hermandad ((A, B), C) en forma de arbol. Lo Gnico que importa en este diagrama es
la topologia del arbol. Los ejes horizontal y vertical no representan nada.

Es decir, lo que los cladistas pretendian representar en sus clasificaciones era inicamente el orden
de division de los linajes. Esta relacion triadica quedaria representada en una taxonomia del

siguiente modo:

Familia 1
Género 1
Especie A
Especie B

7 No es del todo claro qué querian decir con esto. A veces parecen presuponer algo semejante a la distincién teérico-
observacional, mientras que otras parecen decir solamente que no habia métodos de inferencia filogenética confiables
en la época (p.e. véase Sokal, 1962).

& Cuyos principales representantes eran algunos de los creadores de la Sintesis evolutiva, como Mayr y Simpson. Véase
Simpson (1961) como obra de referencia del pensamiento taxondémico de esta escuela en la época.
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Género 2

Especie C

El criterio para pasar de una topologia a una clasificacion (y viceversa) es que especies que
pertenecen al mismo grupo (del nivel taxondmico que sea) compartan un ancestro comun que no
es un ancestro de ninguna otra especie que esté por fuera del grupo. De ese modo, todo taxdn valido
sera monofilético —Ilo cual para los cladistas queria decir que incluye a todos y solo los
descendientes de algun ancestro. Por ejemplo, dada la topologia anterior, el grupo (A, C) no seria
valido ya que excluiria a B, lo cual seria interpretado como afirmando que A y C comparten un
ancestro que no es un ancestro de B, afirmacion que seria falsa.

Los evolucionistas, por otra parte, pretendian que las clasificaciones reflejaran mas
informacion que esta. En particular, dado que veian a la anagenesis como un proceso igualmente
importante en la evolucion, pretendian reflejar también las relaciones ancestro-descendiente
efectivas, asi como la similaridad morfoldgica entre especies. Supdngase, por ejemplo, que el curso

efectivo de la evolucidn de tres especies hubiese sido el siguiente:

A B C

Fig. 2.3. Diagrama representando las relaciones de ancestria (topologia del arbol), la proximidad
morfoldgica (eje horizontal), y el tiempo de divergencia (eje vertical) de tres especies.

Aqui el eje horizontal representa a la similaridad morfoldgica y la topologia del arbol al orden de
diversificacion. El eje vertical representa al tiempo. Asi, en este caso, la division entre los linajes
Ay (B,C) habria ocurrido proxima a la division entre B y C (las tres especies habrian estado

evolucionando independientemente por mas tiempo); ademas, C habria divergido mas del fenotipo
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ancestral, mientras que A y B se habrian mantenido préximos a él. Por estos motivos, un
evolucionista podria sostener, por ejemplo, que (A, B) debia conformar un grupo taxonémico que
excluya a C (un taxon que para un cladista no seria monofilético). De ese modo, la clasificacion se
veria igual que la anterior a pesar de que el orden de diversificacion es distinto.

Los motivos por los cuales los cladistas pretendian representar en sus clasificaciones
Unicamente el orden de diversificacion y no a relaciones como la ancestria efectiva o la similaridad
morfoldgica son de distinto orden (Hull, 1979). Por un lado estaban los motivos relacionados con
los dispositivos representacionales con los que se contaba (particularmente en taxonomia). En
particular, el sistema jerarquico linneano no permite representar multiples criterios
simultaneamente (p.e. el orden de divergencia de linajes y la similaridad morfoldgica). Esto se debe
a que ese sistema cuenta unicamente con la subordinacion de unos grupos a otros como mecanismo
representacional.

Considérese, por ejemplo, a la topologia de la figura 2.2 como un escenario evolutivo
(interprétese al eje vertical como tiempo y al eje horizontal como similaridad morfoldgica). Dado
que aqui las morfologias estan uniformemente distribuidas en el morfoespacio y que la division de
linajes ocurrio a intervalos regulares, un evolucionista podria decidir agrupar en base al orden de
division de linajes, produciendo la clasificacion ((A, B), C). Sin embargo, en el caso de la figura
2.3, dada la morfologia muy derivada de C, un taxénomo evolucionista podria pensar que la
taxonomia tendria mejor poder predictivo / mayor contenido informacional agrupando a B con A
que a B con C, produciendo nuevamente la clasificacion ((A, B), C). Asi, el agrupamiento ((A, B),
C) tendria una lectura ambigua. Podria representar o bien un caso en donde A y B comparten un
ancestro que no es un ancestro de C (como en la figura 2.2) o bien un caso en el que By C comparten
un ancestro que no es un ancestro de A, pero en donde A y B son morfol6gicamente mas cercanos
(como en la figura 2.3). Es decir, no hay una correspondencia uno a uno entre una clasificacion
dada y la informacién evolutiva que se uso en su construccion, de modo que no puede extraerse
con seguridad ninguna informacién de la primera. En otras palabras, la subordinacion en una
jerarquia linneana debe representar siempre la misma relacion para que tal jerarquia pueda ser leida
de manera no ambigua.

Todas las escuelas taxondmicas acordaban en que una clasificacion debe tener “poder
predictivo” y/o constituir un “sistema de almacenamiento de informacion”. Es decir, que ver el

lugar en el que un taxdn esté ubicado en una clasificacion deberia darnos algun tipo de informacion
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acerca de ese taxon. Para los cladistas, un principio fundamental a tener en cuenta era que la
informacion que se introduce en la elaboracion de la taxonomia debe luego poder ser extraida de
ella de manera no ambigua. Querer incluir mas informaciéon en una taxonomia que contiene
mecanismos representacionales limitados puede tener el efecto inverso al deseado: volverla menos
informativa (para un punto similar relacionado con la ancestria efectiva en lugar de la similaridad
morfoldgica véase Nelson, 1973).

Por supuesto que una alternativa seria continuar sosteniendo que una taxonomia debe
contener informacion tanto de la relacion de hermandad entre grupos como de la ancestria efectiva
y la similaridad morfoldgica, y que si el sistema linneano no permite representar estas tres (y quizas
otras) relaciones de manera no ambigua entonces hay que reemplazarlo o modificarlo —de hecho
los propios cladistas intentaron divisar métodos representacionales adicionales para agregar a la
taxonomia linneana (véase nuevamente Nelson, 1973, como un ejemplo). Aqui es donde entran
otro tipo de consideraciones, mas bien metodoldgicas o epistemolégicas, para quedarse Unicamente
con la relacion indicada arriba. Por ejemplo, respecto de la relacion de ancestria efectiva, se sostuvo
que (i) en una distribucion de rasgos la ancestria efectiva (A es un ancestro de B) es imposible de
distinguir de una en donde Ay B tienen un ancestro comun C, pero ni A ni B es ancestro del otro
(ambas situaciones se verian igual en una distribucion de homologias); y (ii) que dado el enorme
numero de especies que debe haber existido y las condiciones poco frecuentes bajo las que ocurre
la fosilizacion la probabilidad de que un taxa fosil t; sea efectivamente un ancestro de otro taxa to
del analisis y no una rama extinta que se desprendié del linaje que llevo a t; es muy pequefia (Hull,
1979, p. 429).

Tendré algo mas que decir sobre estos debates en el capitulo 6. En lo que resta de esta
seccion me encargaré de introducir el otro componente central del programa cladista, su método

para inferir las relaciones filogenéticas.

2.2.3. La cladistica

La posicion cladista en taxonomia (agrupar unicamente en base a la relacion de hermandad entre
grupos) se impuso porque, conjuntamente con ella, los cladistas propusieron un Gnico método, claro

y operacionalmente aplicable, para determinar tal relacion: la cladistica. Como explica Hull:
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Varios de los asistentes [taxénomos numéricos, en una conferencia que tuvo lugar en 1981]
presentaron articulos extremadamente sofisticados mostrando la amplia variedad de
técnicas formales que existian para agrupar organismos en taxa. Cada técnica tenia sus
fortalezas y debilidades. Ninguna era claramente superior. (...) Los cladistas, por el
contrario, presentaron un y sélo un método, que afirmaban que era preferible bajo todo
aspecto. Para los estudiantes presentes que estaban luchando para producir una tesis en

un periodo limitado de tiempo, la eleccién era obvia. (Hull, 1988, p. 256)

La idea es, a primera vista, sencilla. Como se dijo, las homologias eran interpretadas, desde Darwin,
como indicativas de la ancestria comun. Ahora bien, en general, las homologias se nos presentan
en la naturaleza bajo patrones anidados. Por ejemplo, considérese la siguiente distribucion de dos

caracteres en cuatro especies de arafias del género Monapia (datos tomados de Ramirez, 2003):

Taxoén / Caracter | Fila de ojos anterior Mancha negra
longitudinal ventral

en el abdomen

(1) Monapia tandil Recta Ausente

(2) Monapia fierro Recta Presente

(3) Monapia Recta Presente

carolina

(4) Monapia Recurvada Ausente

dilaticollis

Tabla 2.1. Ejemplo de una distribucién de dos caracteres en cuatro especies, tomada de Ramirez (2003).

La idea basica es interpretar a este patrén como evidencia de que (1), (2) y (3) comparten un
ancestro, que gano una fila anterior recta, y que no es un ancestro de (4). A la vez, el sequndo
caracter indica que (2) y (3) comparten un ancestro, que gané la mancha negra, y que no es un
ancestro de (1) y (4).° De ese modo, los patrones anidados de homologias permiten resolver el orden

de diversificacion de los linajes —en este caso, lo que sugieren es la clasificacion (4, (1, (3, 2))).

9 Para simplificar el ejemplo, se esta asumiendo que la fila recurvada y la ausencia de mancha son estados ancestrales,
y la filarecta y la presencia de mancha derivados, pero ello no tiene que ser necesariamente el caso. Si se asumiera que
la fila recta y la mancha son ancestrales y los otros estados derivados, entonces la interpretacion filogenética seria
distinta. Por ejemplo, en el caso de los 0jos, la interpretacién seria que el ancestro comun de las 4 especies poseia la
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Sin embargo, existe una complicacion importante. Los patrones anidados de homologias

raramente son perfectamente compatibles entre si en casos interesantes. Por ejemplo, en el caso

recien presentado el siguiente carécter también es parte de la matriz original.

Taxon / Caracter | Fila de ojos anterior Mancha negra Denticulos en la

longitudinal ventral | porcién prolateral
en el abdomen de C2

(1) Monapia tandil Recta Ausente Presente

(2) Monapia fierro Recta Presente Presente

(3) Monapia Recta Presente Ausente

carolina

(4) Monapia Recurvada Ausente Ausente

dilaticollis

Tabla 2.2. Mismo ejemplo de la Tabla 2.1, con caracter adicional.

Notese que ahora el tercer caracter es compatible con el primero pero conflictivo con el segundo,
ya que sugiere agrupar a (2) con (1) en lugar de con (3). Es decir, el primer y el tercer caracter
sugieren el agrupamiento (4, (3, (1, 2))). La pregunta se torna, entonces, como acomodar la
informacion incompatible provista por los distintos caracteres.

La solucion de la cladistica consiste en tomar muchos caracteres en consideracion (cientos
0 miles) y preservar al agrupamiento (i.e. inferir como la historia evolutiva correcta) que mejor es
soportado por la evidencia total. Por esto se entiende preservar el arbol que requiere postular el
menor numero de cambios entre estados en total, considerando todos los caracteres. En la seccion

siguiente, se expone en detalle el método cladistico y el modo en el que esta solucion funciona.

2.3. Presentacion informal de la teoria

fila recta, y que (4) la perdid, en lugar de interpretar que el ancestro de las cuatro no la poseia, y el ancestro de (1), (2)
y (3) la gano; para més sobre este punto véase la seccion 2.3.5.
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En esta seccion se introduce el contenido de la cladistica en tanto método de inferencia filogenética,
de modo informal, utilizando el mismo lenguaje que se puede encontrar en un manual de biologia

(tal como los citados al inicio de este capitulo).

2.3.1. El explanandum: La matriz de datos

Lo que la cladistica busca explicar es, como se dijo, una distribucién “observada” (previamente
determinada) de homologias en un conjunto de especies. Usualmente, esta distribucion se presenta
en la forma de una matriz de datos, que contiene a los taxa bajo consideracién como filas y a los
caracteres como columnas. Las celdas indican el estado que posee el taxon de la fila

correspondiente para el caracter de la columna correspondiente (tabla 2.3).

Ci|C2|Cs
T.{ 0|10
T2 0[]0 |0
Ts| 100
Ta| 1|11

Tabla 2.3. Matriz de datos de ejemplo, que contiene 4 taxa y 3 caracteres.

Asi, por ejemplo, la segunda columna de la primera fila indica que el taxén T1 posee el estado 1
para el caracter C,. Usualmente, los estados para un caracter se codifican mediante nimeros. El
numero 1 puede significar asi diferentes estados en diferentes caracteres (para un ejemplo, véase a
continuacion). La matriz recién dada es un ejemplo muy simplificado, a fines didacticos, del modo
en que se veria una matriz de datos real. Los analisis reales generalmente contienen mas de 20 taxa
y un nimero aln mayor de caracteres. Un ejemplo de una matriz real puede verse (entre infinidad
de otros lugares) en Ramirez (2003), cuyo objetivo era estudiar la filogenia de la subfamilia de

arafias Amaurobioidinae. Una porcidn de la matriz puede verse en la figura 2.4.
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TABLE 1
(Continued)

1111111111 2222222222 3333333333 4444444444 5555555555 6666666666 7777777777 8888888888 9999999999
0123456789 0123456789 0123456789 0123456789 0123456789 0123456789 0123456789 0123456789 0123456789 0123456789

Amaurobioides africana 1000000110 1100010100 2100000000 0011010007 2011000101 0001070100 1000000111 0000020001 0002122200 0202101100
Axyracrus elegans 110000a010 1210010100 1100000000 0011000000 0011000101 0001020000 1000100110 0000020070 ?22?22?22? ?202101j00
Aysenia elongata 1700001110 1010011727 2170??1010 0012720707 ??????7?77 ??P??77777 PRPRPP?P?P7 ?P7?P2P2%77 ?PPPPR2P2R7 2772792777
Aysenia segestrioides 1000001110 1110010100 1100001000 0011000007 2011000101 0001020001 1000000110 0000020001 0002000000 0202111000
Aysenia araucana 1000001110 1110010100 £100001000 0011000007 2011000101 0001020001 1000000110 0000020001 0007000000 0?0?111000
Aysenia cylindrica 1200001110 1117011100 2100001000 001??0000? 7011000101 0001070000 10000001a0 0000020001 0007000000 0?0?101000
Aysenoides parvus 110000a011 1210011100 1100001000 0011000007 27011000111 0001070000 1000000110 0200020010 ?222??2???? 2702101400
Aysenoides lerricola 1700001010 1110011100 2100001000 0011000007 2011000101 0001170000 1000010111 0000021001 0000100000 0702101400
Aysenoides colecole 1100001011 1210010000 2100001000 0011000007 7011000101 0001170000 1000010111 0200021001 0000100000 0707101400
Gayenna americana 1100000011 0001030000 1100000000 0011000000 0007000100 0000010000 10010101g? 0000010002 1000200000 0000101600
Gayennoides molles 1000000011 0100011000 1100000000 0011000007 2007000100 0010010000 1000010147 0000010002 0000200000 0002101600
Gayennoides losvilos 1000000010 0200011000 2000000000 0011000007 ?00?7000100 0010010000 1000010147 0000010002 0000200000 0002101600
Arachosia praesignis 1000000010 0a01030100 1100000000 00111001a? 2007000100 0000020000 1000010132 1100002001 0000200000 0002101600
Arachosia honesta 1100000010 0001130100 4100000000 0011100117 2007000100 0000020000 1000010137 1100022001 0100200000 0002101600
Arachosia bergi 1100000010 0101011100 1100000000 0011100laa 0007000100 0000020000 1000010137 1100012001 0100200000 0000101600
Sanogasta pehuenche 1000000010 0100010000 1100000000 0011000007 2007000100 0000010000 1000010132 1100000001 0000100000 0002101600
Sanogasta approximata 1000000010 0100011100 1100000000 0011000000 0007000100 1007010000 1000010137 1100000001 0001100000 0007101600
Sanogasta maculosa 1000000010 0100011100 1100000000 0011000000 0007000100 0000010000 1000010137 1100020002 0000200000 0002101600
Sanogasta maculatipes 1000000010 0100010100 1100000000 0011000000 0007000100 0000000000 1000100132 1200000002 0000200000 0007101600
Sanogasta alticola 1000000010 0100010100 1100000000 0011000007 2002000100 0000000000 1000100132 1200000002 0000200000 0007101600
Sanogasta mandibularis 1000000010 0100010a00 2101000000 0011000007 2002000100 0000000000 1000100132 1200000002 0000200000 00072101600
Sanogasta puma 000000a000 0100010100 1100000000 0010000000 0002000100 0000010000 1000010137 1100000002 0000200000 0007101600
Sanogasta tenuis 000000a000 0100030100 1100000100 0010000007 2002000100 0000010000 1000010132 1100000002 0000200000 0007101600
Sanogasta x-signata 1000000010 0100010100 1101000000 0011000002 2002000100 0000010000 1002010132 1100000002 0201200000 0002101600
Sanog minuta 1000000010 0100011100 1100000000 0011000002 2002000100 0000010000 1000010132 1100020002 0000200000 0007101600
Sanogasta backhauseni 1000000010 0100021100 1100000000 0011000007 2002000100 0000010000 1000010132 1100000002 0000200000 0007101600
Tomopisthes varius 1000000010 0100011000 1100000000 0011000000 0002000100 0000001000 1001010142 0000010002 1c00100011 0002101600
Tomopisthes horrendus 1000000010 0100110000 1100000000 0011100000 0002000100 0000002000 1001010142 0000010002 1001100011 0000101600
Tomopisthes pusillus 1000000011 0200001000 1100000000 0011000000 0002000100 0000007000 10010101g? 0000010002 1c01100011 0000101600
Philisca puconensis 1000000011 0100001100 1100000000 0011000007 2002000100 0000002000 1001011142 0000010002 1001100000 0002101600
Philisca ornata 1a00000010 0100031000 2210110000 0010000007 2002000100 0000002000 1000011127 0000010002 10001000a0 0101101600

Fig. 2.4. Ejemplo de una porcidn (aproximadamente un sexto de los taxa) de una matriz de datos real
(tomada de Ramirez, 2003)

En esta matriz los caracteres son morfoldgicos. Los caracteres 0 a 5 tienen que ver con el color y
el patron corporal, 6 a 8 con el caparazon, 9 a 16 con los ojos, etc. Por ejemplo, la primera columna
(el caracter 0) representa al patron corporal —sus estados son (0) color uniforme; (1) con parches
contrastantes—; asi, de la matriz se lee que Sanogasta Pehuenche posee un patron de coloracion
con parches contrastantes, mientras que Sanogasta Puma posee un patrén uniforme. Por otro lado,
el caracter 1 representa la ausencia (0) o presencia (1) de una mancha oscura longitudinal ventral
en el abdomen (Ramirez, 2003, p. 15).

Si bien en la mayoria de los andlisis clasicos en cladistica los caracteres més usados eran
morfologicos es posible usar otros tipos de caracteres. Se han usado, por ejemplo, caracteres
comportamentales y ontogenéticos. Un tipo de dato que es muy frecuentemente utilizado hoy, méas
aun que los morfoldgicos, son los datos de secuencias (de nucleotidos o de aminoacidos). Ello se

debe a que, por un lado, con las técnicas modernas de secuenciacion los datos de secuencias son
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comparativamente mucho mas faciles de obtener en volimenes grandes, ademas de que existen
grandes bases de datos online (como GenBank) que contienen datos de secuencias utilizadas
anteriormente en otros estudios y que pueden ser reutilizadas. Por otro lado, los procedimientos
para obtener una secuencia a partir de un ejemplar son mas explicitos que aquellos utilizados para
codificar la morfologia, lo cual hace que a veces sean vistas como menos “subjetivas”. (Para una
defensa de la necesidad de no descuidar la morfologia en esta época en la que se ha vuelto
prevalente el uso de datos moleculares véase Giribet, 2015).

Un ejemplo de la mencionada tendencia creciente a utilizar datos de secuencias puede verse
en Ceccarelli et al. (2019). En este estudio, del que Ramirez es coautor, se estudié la misma
subfamilia de arafias que en Ramirez (2003). Sin embargo, la matriz de datos consté aqui de 4
genes, con un total de 2.179 sitios, de los cuales 746 eran informativos para el método de
parsimonia (i.e. eran variables y satisfacian ciertos requisitos formales adicionales; véase Ceccarelli
et al., 2018, Sl1, tabla S6). Por otro lado, también es frecuente encontrar matrices combinadas en
las que hay tanto caracteres morfologicos como de secuencias. Por ejemplo, Labarque, Soto,
Ramirez, y Arnedo (2015) realizaron un analisis con una matriz combinada del mismo grupo de
arafas. Esto suele ser util en casos en donde la informacion genética es dificil o imposible de

conseguir (p.e. cuando se incluyen taxa fosiles en el anélisis).

2.3.2. Cladogramas

Lo que explica la distribucion de homologias (i.e. la matriz de datos) es, como se dijo, el patrén
histdrico de diversificacion de las especies. Dado un conjunto finito de especies hay también un
numero finito de posibles patrones de diversificacion. Estos patrones son usualmente representados
como arboles, llamados cladogramas, en donde las ramas representan a la relacion de ancestria
inmediata y los nodos internos representan ancestros hipotéticos.® En los cladogramas los nodos
internos se dividen siempre en dos, y no ocurre nunca una mezcla de linajes (i.e. dos nodos internos
que apuntan al mismo nodo posterior, como podria ocurrir en casos de especiacion por hibridacion).
En la figura 2.5 se encuentran representados los 15 cladogramas posibles para los 4 taxones de la
tabla 2.3.

10 para algunos debates sobre lo que representa cada elemento de un cladograma véase el capitulo 6.
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Fig. 2.5. Los 15 cladogramas posibles para 4 taxa.

Cabe notar que el namero de cladogramas posibles crece de manera extremadamente rapida con el
aumento del nimero de taxa. Por ejemplo, con 5 taxa el nimero de cladogramas asciende ya a 106,
con 9 taxa a 2.027.025, y con 20 taxa el numero se eleva a 8.200.794.532.637.891.559.375
cladogramas (una derivacion de la férmula para realizar este calculo puede encontrarse en
Felsenstein, 1978). El analisis cladista debe elegir a uno de estos arboles como aquel que representa
a la historia filogenética real. Esto se realiza comparando a los arboles segin un criterio de
optimalidad (que se describe a continuacion). Dado que el nimero de arboles crece de manera tan
rapida se torna imposible computacionalmente recorrer uno a uno todos los posibles cladogramas
y medir su grado de optimalidad cuando el nimero de taxa es mayor a (aproximadamente) 20. De
este modo, los analisis reales suelen utilizar métodos “heuristicos”, que dan una solucion

aproximada al problema de encontrar el arbol 6ptimo, que puede no ser la globalmente éptima.*

1 Como se vera en la siguiente seccidn, el criterio de optimalidad usado (la variable a minimizar) es el largo de un
cladograma (la minima cantidad de transformaciones entre estados sobre las ramas del &rbol que es necesario postular
para dar cuenta de los estados de los taxa terminales). De ese modo, que los métodos heuristicos no necesariamente
alcancen la solucién globalmente dptima quiere decir que no necesariamente encuentran el &rbol filogenético de menor
largo entre todos los posibles. Por otro lado, existen métodos “exactos” (que garantizan llegar a la solucion globalmente
optima) y que no presuponen recorrer todos los arboles filogenéticos, p.e. el método de branch-and-bound. Sin
embargo, incluso con estos métodos optimizados se torna imposible realizar blsquedas exactas con mas de 20 taxa.

37



Dado que me interesan mas los aspectos conceptuales que los computacionales no entraré en

mayores detalles acerca de estos métodos heuristicos aqui.

2.3.3. Largo de un cladograma |

Para elegir un arbol, cada caracter es mapeado en cada arbol para ver cuantos cambios evolutivos
deben postularse para explicar su distribucién observada. Méas precisamente, optimizar un caracter
sobre un arbol significa asignar sus estados a los nodos internos del arbol de modo tal de minimizar
el nimero de transformaciones entre estados. Por ejemplo, en el arbol (a) de la figura 2.5 los estados
del caracter C1 pueden asignarse a los nodos internos de los siguientes 8 modos (para los nodos
terminales, i.e., los taxa bajo estudio, el estado del caracter esta dado en la matriz de datos, de modo

que son iguales en todas las asignaciones).

t1 t2 t3 t4 t1 t2 3 t4 t1 t2 t3 4
0 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1
0 1 0
0 0 1
0 0 0
(a) (b) (©)
t1 t2 t3 t4 t1 t2 3 t4 t1 t2 t3 4
0 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1
1 0 1
1 0 0
0 1 1
(d) (e) ®
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1 1
(9 (h)

Fig. 2.6. Posibles asignaciones del carécter C; en el arbol (a).

Notese que la asignacion (b) requiere postular un solo cambio evolutivo para acomodar el caracter
C1 en este arbol, mientras que el resto de las asignaciones requiere al menos dos (por ejemplo, la
asignacion (a) requiere dos cambios, desde al ancestro de t3 y ts hacia cada uno de sus
descendientes). De ese modo, queda establecido que el caracter C1 puede ser acomodado en este
arbol postulando un solo cambio.*? El largo del arbol (a) es la sumatoria del minimo numero de
cambios necesario para explicar cada uno de los caracteres de la matriz. Asi, si se realiza este
mismo procedimiento con el resto de los caracteres de la matriz, puede verse que tal rbol posee
un largo de 4 (el caracter C, se acomoda con un minimo de 2 cambios, mientras que Cs con 1
cambio). La cladistica busca encontrar al arbol o cladograma de menor largo (i.e. aquel que
requiere, en total, el menor nimero de cambios evolutivos para explicar las distribuciones
observadas de caracteres).

Esto brinda un criterio para resolver los conflictos entre patrones anidados incompatibles
de homologias, como el que se ilustro en la subseccidn 2.2.3. Sencillamente se prefieren aquellos
patrones que estan confirmados por la mayor cantidad de otros patrones. A este método de
inferencia filogenética se lo ha llamado el método de parsimonia porque asume (o prima facie
parece asumir, esto sera discutido mas adelante) que la explicacion mas simple (la que requiere

postular menos eventos evolutivos de transformacion de caracteres) es la correcta. Es decir, parece

12 En adelante llamaré asignacion a secas a una asignacion de estados a los nodos internos, y asignacién dptima u
optimizacién a una asignacion que minimiza el largo del arbol. Nuevamente, existen algoritmos que permiten
determinar la minima cantidad de pasos necesaria para optimizar un caracter en un arbol que no requieren probar toda
posible asignacion. Bajo ciertas circunstancias usuales (p.e. caracteres no ordenados o linealmente ordenados, véase
mas adelante) los algoritmos de Fitch (1971) y Farris (1970) son relativamente rapidos, de modo que el nimero de
caracteres involucrado no suele constituir una limitacion computacional para el andlisis, a diferencia del nimero de
taxa.
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asumirse que en la evolucion es menos “costoso” (o mas frecuente) conservar un caracter en su
estado actual que modificarlo, en un linaje.

La caracterizacion simplificada del método cladistico expuesta hasta este punto se enfrenta,
en realidad, con varias complicaciones adicionales. Para comenzar, si se mide el largo de los otros
14 arboles de la figura 2.5, puede verse que los cladogramas (b) a (e) y (k) a (0) poseen igualmente
un largo de 4 (i.e. pueden acomodarse los tres caracteres Ci1- Cz postulando el mismo numero de
transformaciones; los restantes 5 arboles, (f) a (j), poseen un largo de 5). La siguiente figura ilustra

este hecho con los éarboles (a), (e) y (n).

(e) (n)

Fig. 2.7. Cladogramas (a), (e) y (n) de la figura 2.5, con todos los caracteres optimizados. Se indican los
cambios en los caracteres en las ramas en lugar de los estados sobre los nodos internos (la presentacion es
equivalente, puede inferirse una cosa de la otra). Se observa que los tres arboles requieren postular 4
cambios en total para dar cuenta de los tres caracteres de la matriz de datos (i.e. todos tienen un largo de
4).

Es decir, en este caso, el analisis no permite determinar un Gnico arbol filogenético 6ptimo, sino
que encuentra varios. Esto es frecuente en andlisis reales. Por ejemplo, Labarque et al. 2015,
mencionado anteriormente, encontraron 1.944 arboles éptimos,** con un largo de 6.629. En ese
caso, lo que se postula es que la historia evolutiva real debe estar entre los arboles dptimos
seleccionados por el andlisis.

Un modo de representar graficamente una situacion en la que distintos arboles pueden ser
el correcto es por medio del arbol de consenso estricto entre los arboles en cuestion. En el consenso

estricto se colapsan los nodos divergentes entre los arboles input, y se mantienen solo los grupos

13 Entre un nGmero astronémicamente grande de arboles posibles (véase mas arriba). En casos reales el porcentaje de
arboles éptimos sobre los arboles posibles si suele ser mucho menor que en el ejemplo simplificado recién descripto.
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para los cuales hay acuerdo entre todos ellos. Por ejemplo, un arbol de consenso estricto entre los

arboles (a) y (f) de la figura 2.5 se veria de este modo:

t1 t2 t3 t4

Fig. 2.8. Consenso estricto entre los arboles (a) y (f) de la figura 2.5. Ambos éarboles contienen al grupo
(t2, t3, ta), cOn t; como grupo hermano, de modo que eso se refleja en el arbol de consenso. Sin embargo,
difieren en el modo de resolver la relacion entre t,, ts y 4, la cual, por tanto, aparece colapsada.

Aqui la tricotomia en el nodo que lleva al grupo (2, t3, t4) no indica una especiacion simultanea en
tres linajes, sino el desconocimiento del orden de separacion binario entre esos tres linajes (es lo
que se llama una “politomia débil”). Una porcion de un arbol de consenso estricto real (Labarque

et al. 2015, figura S2) se ve como sigue:
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%

Arachosia kapiipeoi .
Arachosia proseni
{1_{ Arachosia bergi Arachosia
GAYENNINI Arachosia praesignis

Philisca tripunctata
Philisca amoena
Philisca hyadesi
Tomopisthes varius
Tomopisthes pusillus
Tomopisthes horrendus
—¢ wapacocnea | Araiya
Oxysoma longiventre
Oxysoma punctatum
Oxysoima saccatum
Tasata taim
Tasata centralis
Tasatan. sp.
Phidyle punctipes
Tasata unipunctata
Tasata variolosa
b Tasata parcepunctata
Oxysoma itambezinho
Oxysoma chiloensis
Monapia vittata
Monapia tandil
Monapia ampt:ra'!

Monapia lutea
“Egmm Monapia

Fig. 2.9. Parte del arbol de consenso estricto, en el andlisis de datos morfoldgicos, presentado en Labarque
et al. (2015), figura S2.
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Si se observan nodos como el etiquetado con GAYENNINI se vera que hay muchas instancias de

nodos internos colapsados.

2.3.4 Matrices de costo v largo de un cladograma Il

Otra complicacion adicional surge del siguiente hecho. Hasta el momento se asumio que toda
transformacion de un estado a otro en cualquier caracter tiene el mismo costo o peso (i.e. toda
transformacion suma 1 al largo del cladograma). Sin embargo, esto no tiene por qué ser el caso. En
ocasiones, se desea que una transformacion en un caracter sea mas costosa que una transformacion
en otro caracter, p.e. que sea mas costoso ganar o perder una estructura morfolégica compleja que
una mancha de color superficial. Por otra parte, incluso dentro de un caracter, algunas
transformaciones pueden establecerse como mas costosas que otras, p.e. puede quererse que una
transversion cueste méas que una transicion en un caracter de ADN, y/o que una insercién o delecion
cueste mas que una sustitucion (reflejando el hecho de que las primeras ocurren con menor
frecuencia en la naturaleza que las segundas).

El modo de lograr ambas cosas es asignando una matriz de costos a cada caracter, que indica
cuén costoso es pasar de cada estado del caracter a cada otro estado. Por ejemplo, para el caso
ficticio considerado anteriormente (tabla 2.3), las matrices de costo para los caracteres C1-Cs

podrian verse del siguiente modo:

Ci|0]1 C2| 0|1 C| 0|1
003 0|02 0|01
1/1]0 11210 111]0

Tablas 2.4, 2.5y 2.6. Ejemplos de matrices de costo alternativas.

Aqui Cs se comporta igual que antes (todo cambio de estado entre dos nodos adyacentes afiade 1
al largo del cladograma). Sin embargo, en este caso, se diria que C pesa el doble que Cz ya que
dos transformaciones en Cs serian equivalentes a una en Co, i.e. el método prefiere un &rbol con 3

cambios en Cz a uno con 2 en C,. Esto muestra que no es estrictamente correcto afirmar que la

43



cladistica siempre elige el arbol con el menor nimero de transformaciones evolutivas postuladas.**
En el caso de C1, notese que dentro suyo algunas transformaciones son méas costosas que otras (p.e.
pasar del estado 0 al estado 1 es mas costoso que pasar de 1 a 0). En todos los casos, solo los costos
relativos importan (cuanto cuesta una transformacién contra el trasfondo de las otras), no los
valores absolutos. Es decir, las unidades no importan.

La eleccion de una matriz de costos para los caracteres puede afectar al modo en el que ellos
son optimizados sobre los arboles, asi como el largo de los cladogramas. De ese modo, esta eleccién
puede afectar a la cuestion de cuales son los cladogramas 6ptimos. Por ejemplo, con las matrices
de costo de las tablas 2.4 a 2.6, los arboles (€) y (n) —que antes eran ambos 6ptimos con un largo
de 4, véase la figura 2.7— poseen ahora diferente largo, 6 y 5 respectivamente. Las optimizaciones

correspondientes se verian como sigue:

C3:0 =1

c2:0 - 1

(e) (n)

Fig. 2.8. Cladogramas (e) y (n) con todos los caracteres optimizados bajo las matrices de costo de las
tablas 2.4 a 2.6.

2.3.5 Enraizamiento

14 Asignar pesos diferenciales a caracteres desde el comienzo del andlisis seria en realidad una de las formas posibles
de pesar caracteres. Para otros métodos de pesado, véanse Farris (1969), Goloboff (1993). No profundizaré aqui sobre
estos otros métodos, ni sobre las discusiones acerca de cual método de pesado es méas adecuado.
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Un punto conceptual importante concierne a la raiz de los cladogramas. Puede notarse que los 15
cladogramas posibles para 4 taxones corresponden a los distintos modos de enraizar los siguientes

3 arboles no enraizados:

't1>_< t3 t1>_<t2 t1 >_<‘t2
t2 t4 t3 t4 t4 t3
(1) (i) (iii)

Fig. 2.9. Los 3 arboles no enraizados posibles con 4 taxa.

Por ejemplo, el cladograma (a) de la figura 2.5 es el resultado de tomar el arbol (i) de esta figura 'y
enraizarlo en la linea que tiene a t; como nodo terminal, mientras que el cladograma (e) es el que
surge de enraizar este mismo arbol en la linea del medio.

Los arboles no-enraizados son importantes por diversos motivos. Uno de ellos es que
cuando todas las matrices de costo son simétricas (i.e. cuando todo cambio cuesta lo mismo que su
inverso) entonces todos sus enraizamientos posibles tienen el mismo largo. Este resultado esta
matematicamente probado (p.e. véase Semple y Steel, 2003, p. 85). Sin embargo, un modo intuitivo
de verlo es el siguiente. TOmese un arbol con todos los caracteres optimizados (p.e. alguno de los
de lafigura 2.7). Al quitar la raiz del arbol y ponerla en otro lado todas las marcas indicando eventos
de cambio evolutivo pueden mantenerse en su lugar para explicar la distribucién de estados de la
matriz —solo que algunos de esos cambios tendran ahora la direccion reversa (p.e. figura 2.10).
Sin embargo, dado que todo cambio y su reverso tienen el mismo costo el largo se mantendra

idéntico.
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(d)

Fig. 2.10. Ejemplo de operacion de re-enraizado de un arbol. Esquina superior izquierda: arbol (a)
optimizado (véase figura 2.7a); esquina superior derecha: arbol no enraizado (i), surge de quitar el nodo
raiz a (a) y borrar las direcciones de las lineas; esquina inferior derecha: arbol (i) enraizado en la linea que
tiene a t4 como terminal (el resultado es el arbol (d) de la figura 2.5). Se observa como las optimizaciones
se mantienen y el largo es idéntico entre (a) y (d).

De hecho, en el primer anélisis que se realiz6 en esta seccion (subseccion 2.3.3.) los 10 arboles
Optimos consistian en todos los enraizamientos posibles de los arboles no enraizados (i) y (iii).
Este hecho (que se pueda re-enraizar sin alterar el largo) tiene diversas implicancias para la
cladistica. Por un lado, en caso de matrices simétricas (que son la gran mayoria en analisis reales),
existe una ventaja computacional: no es necesario calcular el largo de cada arbol posible, sino que
basta con calcular los largos de sus contrapartes no enraizadas, que son siempre menos en cantidad,
y luego enraizarlos para obtener el conjunto de los arboles 6ptimos (de hecho, los programas de
computacion operan con arboles no enraizados al hacer blasquedas). Por otro lado, sin embargo, el
hecho de que sea posible re-enraizar en cualquier rama es muy problematico, ya que implica que
nunca se encontrara un unico cladograma éptimo. Peor aun, dado que es posible re-enraizar un

arbol en todas sus ramas sin alterar el largo siempre habra un arbol 6ptimo que rompa la monofilia
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del grupo que esa rama especificaba. En otras palabras, el consenso estricto de los arboles 6ptimos
no tendra ningun grupo mas que el conjunto entero de los taxa.

Por estos motivos, desde muy temprano, los cladistas se ocuparon de proponer metodos
para seleccionar el lugar adecuado para poner la raiz en un cladograma no enraizado (llamados
métodos de rooting o enraizamiento). EI método estandar aceptado actualmente fue propuesto por
Nixony Carpenter (1993, 1996) y consiste en lo siguiente.*> En cualquier analisis, ademas del grupo
cuya filogenia se intenta dilucidar (Ilamado ingroup o grupo interno), se debe incluir en la matriz
de datos a al menos dos taxa que se hipotetice que estan fuera de ese grupo, es decir, que no
comparten al ancestro comin mas reciente del ingroup (este segundo grupo es llamado el outgroup
0 grupo externo). Si, en el analisis, el cladograma 6ptimo no enraizado contiene alguna rama tal
que enraizarlo en ese punto vuelve al ingroup un grupo monofilético, entonces el arbol se enraiza
alli. Caso contrario, se descarta la hipdtesis de monofilia del ingroup respecto del outgroup, y se
repite el andlisis con otra eleccion de outgroup.

Como ejemplo, considérese la siguiente matriz con 3 taxa + 2 outgroups, y 3 caracteres:

Ci|C2|Cs
T1] 0|01
T2 1 0|1
Ts| 1|01
O:1/0 110
O2/0 110

Tabla 2.7. Matriz de datos de ejemplo, con 3 taxa en el ingroup + 2 en el outgroup, y 3 caracteres.

Para esta matriz hay un Gnico arbol no enraizado 6ptimo, que se ve como sigue:

15 De hecho, el método ya habia sido usado anteriormente, pero se volvié el método estandar a partir de la publicacion
de estos dos articulos.
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Fig. 2.11. Cladograma no enraizado éptimo para la matriz de datos de la tabla 2.7.

Hay tres ramas en este arbol no enraizado en las que poner la raiz volveria al ingroup un grupo
monofilético. La raiz se sitla, pues, en cualquiera de esas tres ramas, dado que los tres
enraizamientos producen la misma topologia (t1, (t2, t3)) para el ingroup, que es lo Unico que
interesa (adicionalmente, las optimizaciones también serdn idénticas, cambiando solo la direccion

de los cambios, como se ilustrd arriba).

2.3.6. Otras nociones Gtiles

Si bien lo expuesto hasta aqui basta para comprender el funcionamiento de la cladistica, existen
algunos términos técnicos especificos que vale la pena introducir (y luego reconstruir), ya que son
parte del vocabulario usual de la sistematica. Estos términos refieren a los tipos de relaciones
filéticas entre grupos (monofilia, parafilia, polifilia) y de morfismos de caracteres (apomorfia,
plesiomorfia, etc.).

Se dice que un grupo es monofilético (segun un arbol) cuando incluye a un ancestro y todos
y solo sus descendientes. Como se dijo anteriormente, la propuesta cladista en taxonomia sostenia
que los grupos de una clasificacion debian consistir solo en grupos monofiléticos (segun el arbol
filogenético real, al cual se accede a través de un analisis filogenético). Los grupos no monofiléticos
son designados o bien polifiléticos o bien parafiléticos. Si bien hay acuerdo entre los cladistas en
torno al significado de monofilia (no lo habia, en cambio, entre los cladistas y los evolucionistas),
la distincion entre grupos polifiléticos y parafiléticos no es tan clara, habiendo distintas propuestas
de definicion en la literatura (Farris, 1974; Hennig, 1966; Nelson, 1971).
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(a) (b)

Fig. 2.12 (a) Ejemplo de dos grupos monofiléticos (en rojo); (b) Ejemplo de un grupo no-monofilético
(parafilético o polifilético, en azul).

Por otro lado, se dice que un estado de un caracter es plesiomorfico para un taxén (del grupo de
estudio o un ancestro hipotético de un cladograma) cuando su ancestro inmediato posee el mismo
estado para ese caracter. En caso contrario, se dice que el cardcter es apomorfico (i.e. es nuevo
respecto de su antecesor inmediato). Las simplesiomorfias y sinapomorfias son usualmente
definidas como plesiomorfias y apomorfias compartidas entre dos 0 mas taxones, respectivamente
(p-e. Kitching et al., 1998, p. 3). Como veremos mas adelante, estas dos ultimas definiciones no
son del todo precisas ni satisfactorias. Me encargaré de clarificar estas nociones en el capitulo
siguiente.

Por altimo, cabe mencionar que existen aplicaciones de la cladistica por fuera de la biologia.
Ella es utilizada para la inferencia filogenética, por ejemplo, en la stemmatologia (la reconstruccién
de manuscritos ancestrales a partir de las copias que llegaron a la actualidad; p.e. Salemans, 1996)

y la evolucion de lenguajes (Dunn, 2010).

2.4. Conclusiones

En este capitulo, he introducido la teoria que sera objeto de analisis en los capitulos siguientes. Se
realizd primero una introduccién a la tesis del origen comdn darwiniano y su explanandum, las

cuales se encuentran presupuestas en la cladistica. En segundo lugar, se hizo una presentacion
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histdrica del programa de investigacion cladista y se distinguié entre sus dos componentes, el
clasificatorio (la cladonomia) y el método de inferencia filogenética (la cladistica). Por ultimo, en
la tercera seccion, se introdujo el contenido de la cladistica.

En el capitulo siguiente se presentara una reconstruccion formal de la cladistica, junto con
una introduccion al aparato formal metatedrico que utilizaré para ello (el estructuralismo). En la
segunda parte de la tesis, se introduce un programa de computacion cuyo fin es contrastar
reconstrucciones formales. La reconstruccion presentada en el capitulo siguiente, asi como la
comprensién pre-formal de la teoria ganada en este capitulo, serviran de insumos para ejemplificar

el uso del programa con un caso real.
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Capitulo 3. Una reconstruccion estructuralista de la cladistica

En este capitulo se ofrece una reconstruccion formal de la cladistica, utilizando el marco conceptual
del estructuralismo metateorico. Esta reconstruccion funcionara luego como input, en el capitulo
5, para el programa de computacion presentado en el 4, a fin de ilustrar la fertilidad y aplicabilidad
de ese programa. Adicionalmente, la reconstruccion tendra por si sola algunas consecuencias
filosoficas interesantes, que seran tratadas en el capitulo 6.

La estructura del capitulo sera la siguiente. En la primera seccidn se hace un breve resumen
de otros tratamientos formales que se han hecho de la cladistica en el area de la matematica
filogenética. Las siguientes dos secciones introducen las nociones estructuralistas de axiomas
impropios y clase de los modelos potenciales, y leyes fundamentales y clase de los modelos a secas,
respectivamente. Conjuntamente con estas presentaciones se dan los axiomas impropios y las leyes
fundamentales de la cladistica. La cuarta seccion elucida formalmente otros conceptos (grupo
monofilético, tipos de morfismo de caracteres) que no forman parte de las leyes pero aun asi son
importantes en la préactica. En la quinta seccion se introducen las nociones estructuralistas de
especializacién, T-teoricidad y condicion de ligadura, y se identifica cuales son estas en la
cladistica. Por ultimo, se hace una introduccién a la nocion de método de determinacién y a su
elucidacién estandar en el marco del estructuralismo, y se da un ejemplo (informal) de un método
de determinacion, que no parece facilmente acomodable a aquella elucidacién estandar.

Las subsecciones en donde se realiza la presentacion del estructuralismo no entraran en todo
el detalle matematico de una presentacion de manual de la metateoria (para eso, véase Balzer et al.,
[1987] 2012), sino que trataré al material con un nivel de complejidad y abstraccién (espero) mas
didactico, pero a la vez suficiente para mis propositos.

3.1. Tratamientos formales previos de la cladistica

Existe actualmente un campo de estudio dedicado al estudio matematico de la filogenética, en el
que participan tanto bidlogos como matematicos. El presente capitulo construye sobre lo edificado
en esa area. Sin embargo, la matematizacion de la cladistica llevada a cabo alli fue elaborada sin

un aparato conceptual metateorico explicito por detras, que permita entender a la teoria cladistica
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y a diversas caracteristicas suyas como analogas a otras teorias en otros &mbitos de la ciencia. Por
otra parte, los objetivos de estos autores tenian usualmente que ver mas con probar teoremas y
establecer resultados de complejidad algoritmica que con precisar el lenguaje para identificar las
aserciones facticas de la teoria y discutir cuestiones conceptuales que la rodean. Los objetivos de
la formalizacidn en esta tesis son mas cercanos a los segundos que a los primeros (aunque, por
supuesto, algunos teoremas podran probarse a partir de los axiomas identificados). Por tanto, la
terminologia usada (y por lo tanto las pruebas) diferirdn en alguna medida de aquellos trabajos
previos. Donde sea relevante, indicaré la equivalencia entre mis nociones y las de otros autores.

Ampliando sobre lo anterior, la literatura en matematica filogenética trata principalmente
con los siguientes problemas. En primer lugar, dado que las busquedas de arboles suelen ser
computacionalmente intensivas (de hecho, con méas de 20 taxones, el nimero de arboles posibles
es tan grande —véase Felsenstein 1978— que no pueden hacerse busquedas exactas), buena parte
de estos analisis estan apuntados a encontrar algoritmos eficientes y/o a establecer resultados de
computabilidad para los ya existentes (p.e. Farris, 1970). En unos pocos casos, cierto aparato formal
fue propuesto para clarificar el significado de algunos conceptos, como los de polifilia y parafilia
(Farris, 1974), homologia (Jardine, 1967) y para representar a los cladogramas explicitamente
como grafos (Martin, Blackburn, & Wiley, 2010). En otros, el formalismo matematico tiene que
ver con la introduccion de métricas (p.e. de distancia entre arboles en Robinson & Foulds, 1981).
Finalmente, en raras ocasiones, los sistematicos han intentado ofrecer axiomatizaciones de la
cladistica (Aubert, 2015; Brower, 2000; Farris et al., 1970). Una parte importante de trabajo
realizado en todas estas areas puede encontrarse compilado en dos manuales recientes (Semple &
Steel, 2003; Steel, 2016). En cuanto a la parte computacional, existen diversos software que hacen
busquedas de arboles (Goloboff & Catalano, 2016; Wilgenbusch & Swofford, 2003; son dos de los
mas conocidos).

Si bien toda esta tradicion existe, no hay aun una reconstruccion formal completa, que
establezca claramente el lenguaje, las restricciones que rigen sobre este (en terminologia
estructuralista, los axiomas impropios), que dé una definicion precisa de todos los conceptos
definidos, y que precise cuales son las leyes fundamentales y especiales (acerca de las leyes en
biologia, véase Lorenzano, 2014-2015). Esto Gltimo es especialmente importante para entender a
la cladistica como una teoria empirica y no meramente como un método (aunque las teorias suelen

implicar metodologias en sus condiciones de aplicabilidad). En ese sentido, una formulacion clara
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de las leyes facticas puede ayudar a comprender cOmo se contrasta una teoria como esta. Al analizar
esta teoria desde la metateoria propuesta se pondran en relieve ciertas cuestiones que
probablemente serian pasadas por alto de otro modo (p.e. el estatus de T-teoricidad de los conceptos
—1Io cual sera utilizado luego en el capitulo 6, en la discusion sobre las homologias— vy las
condiciones de ligadura). Por otra parte, una reconstruccion que apunta a la clarificacion conceptual
y al reconocimiento de las afirmaciones facticas de la teoria puede ser Util posteriormente para la

comunicacion y ensefianza de la teoria.

3.2. Axiomas impropios

3.2.1. Los axiomas impropios en el estructuralismo

Los axiomas impropios establecen cuantos y cuéles son los conceptos de la teoria, su tipo l6gico y
les atribuyen algunas propiedades formales, sin expresar las afirmaciones facticas fundamentales
de la teoria. Presentar los axiomas impropios es basicamente establecer el lenguaje o (mejor dicho)
el marco conceptual de la teoria. Los axiomas impropios de una teoria determinan una clase de
modelos que los estructuralistas [laman modelos potenciales (y que en légica a veces se denominan
interpretaciones), notada como M. EI nombre se debe a que los modelos potenciales son aquellos
respecto de los cuales tiene sentido preguntarse si satisfacen las leyes facticas, ya que contienen el
numero y el tipo adecuado de conceptos. Las leyes facticas se agregaran luego como axiomas sobre
(i.e. como una extension de) los axiomas impropios, restringiendo la clase de los Mp a una nueva
clase M de modelos actuales (i.e. M € Mp). Cada modelo potencial representa a una aplicacion
posible de la teoria (que puede ser exitosa o no), mientras que los modelos actuales representan a
aquellas aplicaciones posibles de la teoria que ademas satisfacen las leyes facticas.

Como recién se dijo, en los axiomas impropios a veces se establecen restricciones sobre los
modelos que van mas alla de la pura especificacion del lenguaje. Por ejemplo, respecto de una

relacion triddica T, los siguientes dos son axiomas impropios tipicos:

(i) TS D1 x D2 [donde D1y D> son dominios]

(i) T es reflexiva, simétrica y transitiva
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Si bien (i) establece que T es una relacion diadica (aunque nos da ya sobre qué conjuntos), (ii) nos
da propiedades de T que van mas alla de la pura especificacion del lenguaje. No hay un criterio
general, preciso y tajante que determine cuales axiomas deben formar parte de los impropios y
cuales de los propios (véase Balzer et al., [1987] 2012 pp. 55-64). Sin embargo, en general, cuando
se trabaja con casos especificos no resulta complicado distinguir entre las aserciones facticas
fundamentales y aquellas que constituyen el marco conceptual.

A lo largo de esta seccion se presentan los axiomas impropios de la cladistica con
explicaciones informales acerca de su significado, de manera mas didactica pero menos ordenada
y sistematica. Una presentacion completa y méas ordenada de los modelos potenciales de la teoria
se encuentra en la Gltima subseccion (3.2.7). Las definiciones y caracterizaciones de funciones se
presentaran como parte de los axiomas impropios, para que las leyes fundamentales contengan solo

las aserciones facticas fundamentales de la teoria.

3.2.2. Taxa terminales y arboles filogenéticos

El dominio de aplicacién de la teoria (el conjunto de taxa cuyas relaciones de cercania filogenética

se desea inferir) puede ser caracterizado formalmente a partir de un conjunto T:

T (={t1, t2, t3, ..., ta}) €S un conjunto finito que contiene al menos tres elementos.

Los arboles filogenéticos o cladogramas, con todos los posibles patrones de diversificacion entre

estos taxa, estaran contenidos en otro conjunto A:

A = {Ai/ Aies un arbol filogenético}

Cada arbol filogenético sera representado formalmente como un grafo (una version de los grafos
basados en nodos [node-based trees] de Martin et al., 2010). Habra para ello un conjunto finito de
nodos N, que incluye a los nodos terminales e internos —por lo que T < N. A su vez, llamaré | al

conjunto de los nodos internos (I £ N — T). Dado que todo cladograma para un mismo conjunto de
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terminales tiene el mismo nimero de nodos internos (véase Steel, 2016, p. 10, lema 1.4) no sera
necesario definir un conjunto de nodos internos diferente para cada cladograma. De ese modo, cada
cladograma Ai € A puede definirse del siguiente modo. Ai es un cladograma sii Ai = (N, D(Aj)), tal

que:

(i)  D(A) < N2

D(Ai) representa a la relacion de descendencia entre nodos segun Ai. (n1, n2) € D(Ai) significa que,
segun el cladograma Aj, nz es un descendiente inmediato de ni. Que esto sea una relacion significa
que todo A; sera un grafo dirigido sobre el conjunto de vértices N.

El modo de dibujar un cladograma A; a partir de su especificacion formal es el usual en
teoria de grafos: se representara a los nodos como puntos, y a los ejes (la relacion de descendencia
entre dos nodos) como lineas que los unen. Seguiré la convencion bioldgica de representar a los
ejes como teniendo una direccion hacia arriba (o hacia la derecha, cuando el cladograma se presenta

girado 90°). Por ejemplo, el cladograma Ax

N = {t1, t2, t3, ts, N1, N2, N3}
D(Ax) = {(n1, n2), (N1, t1), (N2, N3), (N2, ta), (N3, t2), (N, t3)}

puede dibujarse del siguiente modo:

t1 t4 t2 3

n3

n2

ni

Fig. 3.1. llustracion del arbol filogenético (qua grafo) especificado anteriormente.
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Un camino (en inglés path) entre dos nodos ny y ny es una secuencia de nodos (nx, Nxt, Nx2 ..., Ny)
tal que para todo par de nodos consecutivos nyi y Nyi+1, {Nxi, Nxi+1) € D(A;). Por ejemplo, en el arbol
recién dado, (n1, nz, t4) €s un camino.

Con esta terminologia en mente, es posible (y necesario) poner algunas restricciones

adicionales sobre D(Ai), ya que no todo grafo dirigido sobre N constituira un cladograma:

(i)  D(A)) es aciclica. Formalmente:
Anxt € N, Anyy, ..., Nxj € N tal que;
(Nx1, Nx2) € D(A) y ... y (Ny-1, Nxj) € D(AJ) ¥ (Nxj, Nx1) € D(A))
[Esto es, no hay ningun camino que salga desde un nodo y termine en el mismo nodo]

(iii)  D(A)) es enraizada. Formalmente:
3!nx € N tal que Vny € N:
(iv.1) si ny # ny, (ny, nx) & D(A)
(iv.2) Anyg, ..., Nxj € N ((Ny, Nx1) € D(A) Y (Nx1, Nx2) € D(A) v ... y {nyj, ny) € D(A)))

Notese que 3!x @(x) es la notacion logica usual para "existe uny solo un individuo que satisface ¢"
(i.e. IX @(x) L Ix (X) A VZ si @(z) entonces z = x). (iv.1) Establece que existe un tnico nodo que
no es descendiente de ningn otro nodo (Ilamado nodo basal o raiz del cladograma); mientras que

(iv.2) afirma que existe un camino entre la raiz y todo otro nodo del cladograma.

(iv)  Cada nodo interno tiene exactamente dos descendientes:
vn € |, Iny, nxe € N tal que:

(v.1) nxa # Nx2

(v.2) {(n, nx1) € D(A)) Y (nx, Nx2) € D(AJ)

(v.3) ¥nys € N (Si N1 # Nxs £ Nxz entonces (Ny, Nxs) & D(Ai))

(v) Los taxa T bajo consideracion son nodos terminales:
vt € T (An € N tal que (t, n) € D(A)
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(vi) D(Ai) no tiene fusiones (mergings), i.e. dos nodos distintos no pueden tener el mismo
descendiente (bioldgicamente, esto se puede interpretar como afirmando que no hay
especiacion por hibridacion):

vn € N Anx € N Any € N ({nx, n) € D(A) Yy (ny, n) € D(Ai) y nx # ny)

3.2.3. Isomorfismo entre cladogramas

Notese que lo que nos interesa es el patron de diversificacion de los taxa terminales. Los nodos
internos pueden intercambiarse entre si en un arbol sin modificar este patron. Por ejemplo, los

siguientes dos grafos representan el mismo escenario evolutivo:

t2 t3 t4 t5 t1 t2 t3 t4 t5 t1
n3 n4 n2 nl
n2 n4
nl n3
(@ (b)

Fig. 3.2. Arboles filogenéticos distintos (qua grafos) que representan la misma relacion de hermandad
entre grupos, ya que lo Unico que importa es el orden de diversificacion de linajes de los taxa terminales (y
no los nombres que se da a los nodos internos o a los ancestros hipotéticos).

Diremos pues que dos cladogramas A y Aj son isomorficos (notado como A; = Aj) si y solo si existe

una biyeccion iso: N — N tal que:

(i) si nx € T, entonces iso(nx) = n (los taxa terminales quedan idénticos)

(i) si (nx, ny) € D(AJ), con ny, ny € N, entonces (iso(ny), iso(ny)) € D(A))
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Bajo esta definicion, los cladogramas de la figura 3.2 son isomorficos, ya que existe una funcion

biyectiva iso que asigna a los nodos del primero los siguientes nodos del segundo:

1so(t1) = t1; iso(t2) = t2; is0(t3) = t3; isO(ts) = ta; iSO(ts) = t5;

iso(n1) = n3; is0(n2) = na; i1so(n3) = nz; iso(na) = Ny

Notese que la nocion de isomorfismo para cladogramas es distinta a la nocion de isomorfismo para
grafos en general (es una nocion mas restringida, ya que incluye a la condicién (i)). Ello se debe a
que, por ejemplo, no deseamos que el siguiente cladograma sea isomorfico con los dos anteriores,

ya que ilustra un patrén de diversificacion diferente:

t2 t4 t3 t5 t1
n2 nil
n4
n3

Fig. 3.3. Arbol no isomorfico con los dos anteriores (bajo la nocion recién definida, si isomorfico bajo la
nocion usual de isomorfismo para grafos).

(sin la condicion (i) arriba lo serian). En adelante, se asume que A contiene al conjunto de todos los

cladogramas hasta el isomorfismo.

3.2.4. Jerarquias
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Las jerarquias (Semple & Steel, 2003, pp. 50-53; Steel, 2016, pp. 18-20) constituyen otro modo de
representar arboles filogenéticos, las cuales, como veremos, tienen varias propiedades matematicas
y computacionales deseables. Formalmente, una jerarquia es un conjunto, tal que cada elemento
suyo se corresponde con un nodo del arbol. Los nodos son también representados como conjuntos
(i.e. la jerarquia es un conjunto de conjuntos), que contiene a los terminales a los cuales tal nodo
lleva a través de algan camino. Asi, por ejemplo, el arbol de la figura 3.2 puede representarse como

una jerarquia del siguiente modo:

{{t1, to, t3, t4, ts}, {t2, t3, t4, ts}, {2, ta}, {ta, ts}, {t1}, {t2}, {ta}, {ta}, {ts}}

El elemento de la izquierda corresponde al nodo raiz, el siguiente al nodo n; (de la figura 3.2a) los
dos siguientes a los nodos n3 y n4 (nuevamente, de 3.2a) respectivamente, y los ultimos cinco a los
nodos terminales. De ese modo, la jerarquia correspondiente a un arbol puede ser visto como el
conjunto de los grupos monofiléticos pertenecientes a ese arbol.

Formalmente, el conjunto J de las jerarquias puede definirse como el de los x S @((T))

tales que:
() Tex
(iHvteT ({t} €x)
(i) @ & x
(iv) Vy1 € x Yy2 € X (Y1 N Y2 € {y1, Y2, B})
(V) x| =2T -1

La prueba de la correspondencia entre jerarquias y arboles filogenéticos puede encontrarse en
Semple y Steel (2003, pp. 52-53) y en Steel (2016, pp. 18-19). Dado que cada arbol se corresponde
con unay solo una jerarquia, introduciré una funcion j: A — J, tal que, dado un arbol, devuelve su
jerarquia correspondiente. Esto se logra definiendo j(Ai)) = {X € @(T) / In € N (hay un camino de
n a cada miembro de X y no hay ningin camino de n a un nodo que no sea miembro de X)}. De
manera mas precisa, puede definirse al conjunto P de caminos como P = {{ny, Nx1, N2 ..., Ny) / para

todo par de nodos consecutivos Ny y Nxi+1, {Nxi, Nxi+1) € D(Ai)}, y a la funcion j como:
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JA)={XepM/aIneN(VxeX,IpeP(p=(n,....,x))y
VxeEN-X,-3peP (p=(n,...,x))}

3.2.5. La matriz de datos (caracteres y estados) v las asignaciones de estados a los nodos internos

de un arbol

El dominio de los caracteres constard de un conjunto finito y no-vacio C = {Cy, ..., Cn}. Cada
caracter Cj sera a su vez un conjunto de estados —i.e. Ci = {ciy1, Ci2, ..., Ci;j}. Adoptaré la convencion
usual de codificar a los estados para cada caracter por medio de nimeros naturales. Con ello no se
quiere implicar que todo caracter esta ordenado (véase después). Otro punto importante es que los
caracteres no comparten estados, es decir, N\C = @.

Adicionalmente, tendremos una serie de funciones de asignacion para mapear estados de
los caracteres a nodos. La funcion dr asignara estados a los nodos terminales (esta dada como input
del anélisis cladista), es decir: dr: T x C — UC. En otras palabras, los conceptos T, C y dr
representan formalmente a la matriz de datos.

Contaremos ademas con un conjunto J = {ds, ..., dn} de funciones de asignacion completas,
es decir, que mapean estados de caracteres a todo miembro de N, incluyendo a los nodos internos
(i.e. paratoda di € N, di: N x C — UC). Para ambos tipos de funciones vale el requisito de que dr(t,
Ci) € Ciy di(n, Cj) € Cj; es decir, dado un nodo y un caracter, ambas devuelven un estado de ese
caracter y no de otro. ¢ es un conjunto de funciones y no una funcién particular ya que el estado de
los nodos internos no estd dado como un input en una aplicacion de la teoria; en cambio, tal
asignacion puede realizarse de diversos modos. Sin embargo, todas las posibles asignaciones tienen
que respetar la asignacién (si dada) de los nodos terminales. Por lo tanto, un requisito adicional

para los miembros de ¢ es que:

vdi € 9, Vt € T, VCi € C (di(t, Ci) = dr(t, Ci)))

Un ejemplo de una funcién dr de asignacion para un conjunto T de 4 taxa terminales (T = {ty, t2, t3,
t4}), dados 2 caracteres con 2 estados cada uno (C1 = {c11, C12} Y C2 = {C2,1, C2,2}) Seria la siguiente:
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dr(ty, C1) = c11
dr(t2, C1) = C11
dr(ts, C1) = C1.2
dr(ts, C1) = C11

Tabla 3.4. Matriz de datos representada por la funcion dr de arriba.

dx(t1, C1) =cC11
dx(t2, C1) = C11
dx(t3, C1) =12
dx(ts, C1) = C11
dx(n1, C1) =c12
dx(nz, C1) =cC12
dx(ns, C1) =C11

dr(ty, C2) =21
dr(tz2, C2) = c22
dr(ts, C2) = C22
dr(ts, C2) = C22

Esta informacién representa formalmente a la siguiente matriz de datos:

Taxa/ Caracter | Ci C
1 1 1
t2 1 2
ts 2 2
ta 1 2

dr(ty, C2) =21
dx(t2, C2) = C22
dx(ts, C2) = C22
dx(ts, C2) = C22
dx(n1, C2) = C22
dx(nz, C2) = C21
dx(ns, C2) = C21
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Una funcion de asignacion completa dx basada en dr podria verse asi:

Esta funcion de asignacion podria luego ser dibujada sobre dos &rboles distintos del siguiente modo:




t1 t2 t3 t4 t1 t4 t3 t2
(L, 1) (1,2) 2.2) (1,2) (1.1) (1,2) (2.2) (1,2)

n2
1,1 @1

Fig. 3.4. Funcidn de asignacion dx dibujada sobre dos arboles.

Esta no seréa la asignacion optima para ninguno de los dos arboles (i.e. la que minimiza el largo),
sino que, en ambos casos, esta sera otra (u otras) funcion del conjunto 6.

Notese que dados |T| taxa (y por lo tanto [T| — 1 nodos internos) y un caracter con s estados,
cada uno de los |T| — 1 nodos internos puede asumir cualquiera de los s estados. Es decir, para un
caracter habra s~ ! asignaciones posibles. EI nimero total de funciones de asignacion surge de

multiplicar el nimero de asignaciones posibles para cada caracter:

C|

51 = Tlicr+
i=1

Este numero crece de manera muy rapida con el nimero de taxa y de caracteres incluidos en el
analisis. Sin embargo, como se explico en el capitulo anterior, existen métodos para computar la
asignacion optima (u 6ptimas) para un arbol, que no requieren computar el largo del cladograma

bajo cada una de ellas. Este punto sera importante en la seccién 3.6.

3.2.6. Matrices de costo v largo de un cladograma
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Las matrices de costo seran representadas por una Unica funcién $, que toma como argumentos a

dos estados de un caracter y devuelve un nimero natural. Formalmente:*®
$: UCxUC >N

Asi, el costo evolutivo de pasar del estado ci;j al estado cix en el caracter Ci quedara representado
por $(cij, Cik). En el tipo de aplicaciones que consideraré en esta tesis, el costo de mantenerse en el
mismo estado es siempre 0. Sin embargo, a fin de mantenerme en un plano de mayor generalidad,
no introduciré este requisito como axioma.

A continuacién, se definen dos funciones binarias, w y |1, que devuelven el peso de un eje
y el largo de un cladograma, respectivamente, ambas bajo una asignacion. La funciéon w devuelve
el peso de un eje en un cladograma, bajo una asignacion (i.e. lo que ese eje afiade al largo del
cladograma). Informalmente, el peso de un eje es igual a la suma de los costos de las

transformaciones que ocurren entre los nodos que ese eje une. Formalmente:

W((Ni, Nk), ) = D" $(ck(n;, Ci), (i, C1))

CieC

De modo un poco mas intuitivo, si $(Cij, Cix) representa el costo de pasar del estado j al estado k en
el caracter Ci, $(dx(ny, Ci), dx(nz, Ci)) representara el costo de pasar de un nodo a otro para ese
caracter, bajo una asignacion dx. w simplemente suma tal costo para todos los caracteres presentes
enC.

El largo de un cladograma Ax bajo una asignacién dm es simplemente la suma de los pesos

de todos sus ejes. Es decir:

L(A )= > W(<X, y), )

(x,y)eD(A)

16 Notese que asi caracterizados el dominio y el codominio, esta sera una funcion parcial ya que habra argumentos (p.e.
dos estados que no pertenecen al mismo caracter) para los cuales no habra ningln valor asignado. Podria modificarse
el dominio y codominio para que $ sea total, pero ello complejizaria el axioma. Por simplicidad se lo deja de esta
forma.
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El largo a secas de un cladograma (l2) quedara definido como el minimo largo de ese arbol bajo

toda asignacion posible. Es decir:

[2(Ai) = min({l2(Ai, d;) / dj € J})

El conjunto de los arboles 6ptimos AO estara definido como el conjunto de los arboles de largo>

minimo. Formalmente:

AO = {Ai € A/ I(A) € min({l2(A0) / A« € AP}.

Por otra parte, sera Gtil para lo que sigue contar con la nocién de asignacion éptima para un arbol.

Para ello, puede introducirse una funcion do, definida del siguiente modo:

oo(Ai) = {d; € o/ 11(Ai, dj) = 12(Ai)}.
Es decir, dado un arbol, do devuelve el conjunto de las asignaciones de estados a nodos que arrojan
el minimo largo para ese arbol.

Por ultimo, puede definirse un conjunto AQj, de jerarquias éptimas, que serd simplemente

el conjunto de las jerarquias que corresponden a los arboles 6ptimos:

AOj ={JieJ/3Ac€ AO (j(A) = Ji)}.

En la subseccion siguiente se presentan todos los axiomas dados hasta este punto de manera mas

ordenada, y en un formato estructuralista usual.

3.2.7. Los axiomas impropios de CLAD

En esta subseccién se presentan los axiomas impropios de la cladistica en formato estructuralista
estandar. Por comodidad (y por motivos que se veran mas claros mas adelante en la tesis) incluiré

a las definiciones como axiomas impropios.
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Xx=(A C, 1,3, N, T, AO, AOj, Ar, J, do, $, dr, dr, J, I1, I2, w) es una cladistica potencial (x €
Mp(CLAD)) si y solo si:
(1) T es un conjunto finito tal que |T| > 3 [taxa terminales]
(2) N es un conjunto finito tal que T < N [nodos de los cladogramas]
(3) =N — T [nodos internos]
(4) A ={Ai/ Ai = (N, D(Ai))} que satisfacen los siguientes requisitos hasta el isomorfismo:
(4.1) D(Ai) € N? [relacion binaria de descendencia inmediatal]
(4.2) Anx1 € N, Anyo, ..., N € N tal que (Nxg, Nx2) € D(A) y ... y (Ny-1, Nxj) € D(A) Y
(nxj, nx1) € D(Ai) [D(A)) es aciclica]
(4.3) 3Inc € N tal que ¥ny € N (
Si Ny # Nx, Ny, Nx) & D(A) Yy
ANk, ..., Nxj € N ({Nx, Nx1) € D(AI) Y (Nx1, Nx2) € D(Ai) y ... y (Nxj, Ny) € D(Ai)))
[D(Ai) es enraizada]
(4.4) vn €1, Anyg, nx2 € N tal que
(ke # Nx2 Y (N, nx1) € D(A)) y (nx, Nx2) € D(A) Y
Vnys € N (Si Nyt # Ny3 # Nx2 entonces (N, Nxz) & D(A)))
[Cada nodo interno tiene exactamente dos descendientes]
(4.5) vt € T (An € N tal que (t, n) € D(Ai) [Los taxa bajo consideracion son nodos
terminales]
(4.6) Yn € N Anx € N 3ny € N ((nx, n) € D(Ai) y (ny, n) € D(Ai) y nx# ny) [No ocurren
fusiones en el arbol]
(5) Ar € A [Ar es un arbol particular, el arbol real, véase la seccion siguiente]
(6) J es el conjunto [jerarquias] de los x S @(g(T)) tales que:
(5.1) Tex
5.2 vteT({t} ex)
(5.3) 0 &x
(5.4) Vy1 € x VY2 € X (Y1 N Y2 € {y1, Y2, B})
(5.5) x|=2T -1
(7) C (={C4, ..., Cn}) es un conjunto finito, no-vacio tal que cada Ci (= {ci1, Ci2, ..., Cij})

es un conjunto finito, no vacio. [caracteres y estados]
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(8) NC = @ [Los caracteres no comparten estados]

(9) dr: T x C — UC, tal que d+(t, Ci) € Ci [asignacidn para terminales]

(10) 6 (= {di, ..., dn}) es un conjunto finito, no-vacio [de funciones de asignacion
completas], tal que vdi € N (di: N x C — UC y di(n, C;) € Cj)

(11) or € ¢ [0r €S una asignacion particular, la asignacion real, véase la seccion siguiente]

(12)vdi € 0, Vvt € T, VC; € C (di(t, Ci) = dr(t, Ci))) [Las asignaciones completas respetan las
asignaciones para terminales]

(13) $: UC x UC — N [funcion parcial de costos]

(14) w: N2 x § — N, tal que W(< n;, nk> ,0h) = > $(ak(n;, Ci), d(nk, Ci)) [peso de un eje]

CieC

(15) I Ax 6 — N, tal que |, (A, dn)=" D" w((x,y),dm) [largo de un cladograma bajo

(x,y)eD(A)

una asignacion]

(16) Io: A — N tal que I2(Ai) = min({l1(Aj, d;) / dj € 6}) [largo de un cladograma]

(17) AO = {Ai/ I2(Ai) € min({l2(Ax) / Ax € A})} [arboles 6ptimos]

(18) do: A — 0, tal que do(Ai) = {d; € J / l1(Ai, d;) = I2(Ai)}[asignaciones dptimas para un
arbol]

(19)j:A—J, talque j(A) ={X € p(M)/aAne N (Vvxe X,IpeP(p=(n,...., X)) Yy VXEN
—X,=-3Ap € P (p=(n, ..., X)))} [jerarquia correspondiente a un arbol]

(20) AQj ={Ji € J/ JA« € AO (j(Ax) = Ji)} [jerarquias Optimas]

3.3. Leyes fundamentales

3.3.1. La nocién de ley fundamental

Como se explicé arriba (subseccion 3.2.1), una primera caracteristica de las leyes de la teoria es

que, a diferencia de los axiomas impropios, establecen las restricciones facticas que una aplicacion

(i.e. modelo) de la teoria debe satisfacer. En el estructuralismo existe ademas una distincion entre

leyes fundamentales y leyes especiales. La idea general es que las leyes fundamentales establecen

restricciones sustantivas (aunque a veces relativamente débiles) sobre todas las aplicaciones de la
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teoria, mientras que las leyes especiales imponen restricciones adicionales a los de la ley
fundamental pero solo sobre un subconjunto de casos (i.e. condicionalmente a que se cumpla cierto
antecedente).'’

Un ejemplo de ello puede verse en la mecénica cartesiana (una teoria que sera presentada
en mayor detalle en el capitulo 4). En esta teoria, que se ocupa de como (a qué velocidades) se
mueven un conjunto de cuerpos que pueden chocar entre si, la ley fundamental afirma que la
velocidad total presente en un sistema cerrado de cuerpos se mantiene idéntica en todo tiempo. Esta
ley vale siempre en la teoria, independientemente de que los cuerpos bajo estudio choguen o no, y
de las velocidades iniciales a las que choquen. De ese modo, si en un sistema de dos cuerpos estos
chocan con velocidades iniciales de vx y vy, la ley fundamental solo nos dice que la suma de las
velocidades finales sera idéntica a la suma inicial, pero no las velocidades concretas que cada
cuerpo tendra luego del choque. Eso se establece en las leyes especiales. En estas, se establecen
restricciones adicionales para distintos tipos de choques (p.e. si los cuerpos vienen inicialmente
con velocidades opuestas pasa cierta cosa, si uno esta quieto y el otro lo choca pasa otra, etc.) que
permiten predecir univocamente las velocidades finales.

Nuevamente, no hay un conjunto preciso de condiciones necesarias y suficientes para
distinguir entre leyes fundamentales y leyes especiales. Los estructuralistas hablan més bien de
condiciones necesarias débiles o sintomas. Algunos sintomas de que un enunciado es una ley

fundamental son (un resumen ampliado de ellos puede encontrarse en Lorenzano, 2014-2015):

(a) Carécter sindptico o arracimado: Las leyes fundamentales suelen contener a todos (o a la
mayoria) de los conceptos de la teoria.
(b) Valen en todas las aplicaciones intencionales de la teoria (en esto se distinguirian de las

leyes especiales, que pretenden aplicarse solo a algunas aplicaciones de la teoria).

17 Estrictamente hablando, en el estructuralismo, la ley fundamental es la clase de M de los modelos, no los axiomas
propios que se usan para caracterizar tal clase. Sin embargo, puede hablarse en un sentido derivado de los axiomas
propios como leyes, en tanto aquellos que determinan a la ley en sentido estricto. De hecho, como se verad a
continuacion, algunos de los requisitos que usualmente se formulan para que algo sea una ley fundamental (p.e. ser
sindptica) solo tienen sentido en tanto predicadas de enunciados, no de clases de modelos. En adelante, por comodidad,
continuaré cometiendo la pequefia imprecision conceptual de tratar a los axiomas como leyes (ya que ello no afectara
los puntos conceptuales que deseo establecer).
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(c) Caréacter cuasi-vacuo o empiricamente irrestricto: ponen restricciones débiles sobre lo
que no puede ocurrir, de modo que suelen resistir la refutacion cuando son tomadas
aisladamente.

(d) Papel sistematizador: tienen un alto poder unificador al permitir tratar distintos tipos de
sistemas bajo un mismo marco conceptual. Funcionan como guia para la formulacion de
leyes especiales (Moulines, 1978).

(e) Fuerza modal: Las leyes no son meras generalizaciones accidentales sino que soportan
enunciados contrafacticos. Esto queda elucidado por medio de la idea de que toda
aplicacion pretendida (“real” o imaginaria) debe satisfacer la ley fundamental junto con
sus especializaciones —i.e. las leyes fundamentales son necesarias en su dominio de

aplicacion.
A continuacion, se presentan lo que se identificaron como las leyes fundamentales de la cladistica,

y se discute en qué medida ellas satisfacen los sintomas (a) y (b). Los restantes tres seran discutidos

posteriormente, en la subseccion 3.5.1.

3.3.2. Las leyes fundamentales de CLAD

Recuérdese que lo que la cladistica busca inferir es el arbol filogenético que dio lugar (y que
explica) la distribucion observada de caracteres y estados. Para hacerlo postula no solo un arbol
como Gptimo, sino también una asignacion de estados para los ancestros hipotéticos (los nodos
internos). Una aplicacion de esta teoria sera considerada exitosa cuando: (i) el arbol inferido como
el éptimo coincide con el arbol real (o bien, si hay muchos arboles 6ptimos, cuando el real esta
entre los éptimos); y (ii) cuando la distribucion real de los caracteres de los ancestros coincide con
la optimizacidn de los caracteres sobre aquel arbol inferido (si hay mas de una optimizaciéon posible,
cuando la real es alguna de ellas).

Para poder expresar las afirmaciones facticas (i) y (ii) recien mencionadas, es necesario
introducir a la reconstruccion los conceptos de arbol real y distribucion de caracteres real. Lo haré

simplemente a través de dos constantes de individuo, Ar Y dr, bajo el tnico requisito formal de que
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Ar € Ay dr € do. De ese modo, (i) y (ii) pueden expresarse formalmente simplemente diciendo

que:

(i) Ar € AO
(ii) dr € Jo(AR)

Esto expresa que (i) el patron de diversificacion real de las especies esta entre los arboles 6ptimos;
y (ii) la historia real de evolucion de los caracteres esta entre las asignaciones de estados Optimas
para el arbol real, segun la cladistica.

Recuérdese ademas que, cuando hay mas de un cladograma éptimo, los cladistas suelen
presentar la informacién contenida en todos los arboles de menor largo a través de un arbol de
consenso estricto. La nocidon de consenso estricto es mas facilmente formulable formalmente
utilizando a las jerarquias. EIl consenso estricto de un conjunto de arboles (qua jerarquias) puede
ser representado sencillamente como el conjunto interseccion de ese conjunto (Semple & Steel,
2013, p. 53; Steel, 2016, p. 21). Por ejemplo, dados los arboles A;j y Aj, representados como

jerarquias:

JA) = {{ts, to, t3, ta, ts}, {to, t3, ta, ts}, {to, ta}, {ts, ts}, {ts}, {to}, {ta}, {ta}, {ts}}
JA) = {{te, to, t3, t, ts}, {to, t3, ta, ts}, {t2, t3, ta}, {2, ta}, {ta}, {to}, {ts}, {ta}, {ts}}

Graficables del siguiente modo (figura 3.5, a, b, respectivamente):

t1 t4 t5 2 3 t1 t5 t4 t2 t3 t1 t5 t4 t2 3

(a) (b) (@
Fig. 3.5. Dos arboles y su consenso estricto

69



El consenso estricto, qua jerarquia, puede ser presentado como:

JA) N jA) = {{tw, t, t3, ta, ts}, {to, t3, ta, 5}, {to, ta}, {ta}, {to}, {ta}, {ta}, {ts}}

El cual, nuevamente, contiene el conjunto de los terminales a los que lleva cada nodo del arbol de
la figura 3.5c.

Por otro lado, diré que una jerarquia j(Ai) refina a un arbol de consenso asi definido cuando
el consenso es un subconjunto del arbol (Steel, 2016, p. 21). Por ejemplo, en el caso de arriba, vale
tanto que j(Ai) N j(A)) < j(Ai)) como que j(Ai) N j(A)) < j(A)). Inicialmente habia considerado que la
condicién (i) podia expresarse equivalentemente diciendo que:

() NAQ] € j(Ar)

Sin embargo, esta afirmacion es mas débil. EI motivo se explicara al final del capitulo 5.

3.3.3. Presentacion estructuralista de las leyes fundamentales

La presentacion estructuralista de las leyes fundamentales se ve como sigue:

x es una cladistica actual (x € M(CLAD)) si y solo si:
(1) X € Mp(CLAD)
(2) Ar € AO
(3) dr € Jo(Ar)

Puede verse claramente que estas dos leyes (tomadas conjuntamente) exhiben el sintoma (b) que

es tipico de las leyes fundamentales. Toda aplicacion exitosa de la cladistica serd una en la que los

arboles optimos contienen al arbol real, y en la que la optimizacién de los caracteres identifica

70



correctamente los estados de los ancestros. Si alguna de ellas falla, entonces la aplicacion de la
cladistica seria considerada no-exitosa.*®

El caso del primer sintoma es menos claro. Las leyes fundamentales parecen, a primera
vista, incluir solo unos pocos conceptos de la teoria. Nétese, sin embargo, que AO y do son
conceptos definidos. Por ejemplo, AO esta definido a partir de Ay l>. A su vez, |, esta caracterizado

a partir de A, 0y l1; 11 de otros conceptos, etc. Graficamente:

Fig. 3.6. Grafo ilustrando qué conceptos estan definidos o caracterizados a partir de cuales otros. Algunas
flechas fueron omitidas para mejorar la legibilidad (p.e. 11 y I, también incluyen a A en su caracterizacion,
l1 y wincluyen a ¢, etc.)

Si se realiza este ejercicio con todos los conceptos que figuran en las dos leyes puede verse que, en
realidad, los dos axiomas dados contienen (conjuntamente) a la gran mayoria de los conceptos de
la teoria. Es decir, si bien puede sostenerse que estrictamente hablando las leyes no exhiben el
requisito (a) —ya que (@) es un requisito sintactico, y no hay aqui una Gnica ley que contiene
explicitamente a (casi) todos los conceptos de la teoria— si lo exhiben en espiritu. Esto se debe a
que tomados conjuntamente los axiomas propios que determinan a la clase de los modelos

establecen conexiones / restricciones en las interpretaciones para todos los términos de la teoria.*®

18 El caso de la segunda ((3) en la presentacion estructuralista) es un poco mas debatible. En los inicios del programa
cladista el énfasis estaba puesto mas sobre la identificacién de la topologia correcta que sobre las reconstrucciones de
estados ancestrales. Sin embargo, actualmente, el segundo de estos propdsitos es considerado tan importante como el
primero. Adicionalmente, las contrastaciones explicitas de la cladistica midieron el grado de ajuste de las asignaciones
de estados a ancestros a los estados reales de esos ancestros (véase la seccion siguiente).

19 De todos modos, cabe notar que el propio Moulines (1991, pp. 233-234) discute casos de teorias en donde ocurren
cosas similares, —p.e. en lamecanica relativista del continuo y en la electrodinamica, en las reconstrucciones ofrecidas
por Bartelborth (1988)— en donde las diversas leyes fundamentales “no parecen poder reformularse como leyes
sindpticas de manera plausible y natural” (Moulines, 1991, p. 234). Habria aqui, sin embargo, dos diferencias con esos
casos. Por un lado, las dos leyes fundamentales de CLAD parecen dos aspectos o partes de una misma ley, mientras
que en aquellos parecerian ser leyes distintas e independientes. Por otro lado, en el presente caso (incluso tomadas
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3.3.4. El estatus factico de la cladistica

En esta subseccién ofreceré algunas consideraciones adicionales acerca del estatus de las leyes
fundamentales recién presentadas (especialmente de la primera, las consideraciones en torno a la
segunda son idénticas), lo cual abonard a una comprension de por qué la reconstruccion es
adecuada. Recuérdese que la primera ley fundamental afirma (informalmente) que el cladograma
mas parsimonioso (i.e. el de menor largo, o uno de los de menor largo si hay mas de uno) coincide
con el patron de diversificacion real de las especies. A la pregunta de como se justifica la aceptacion
de esta ley puede responderse de (al menos) los tres siguientes modos.

En primer lugar estaria la idea de que la justificacion de la cladistica estd basada en la
simplicidad. Por detrés de ello podria haber un principio metafisico a priori de que la realidad es
simple (una posicion que, en mi conocimiento, nadie sostuvo), o bien un principio epistemolégico
de que las explicaciones mas simples son preferibles debido a nuestras limitaciones cognitivas
(véase Sober, 1988, capitulo 2).

Esta posicion no parece muy razonable. Independientemente de que no es claro por qué un
arbol que requiere postular mas convergencias seria menos simple que otro que requiera menos (no
estaria claro qué nocién de simplicidad esta en juego), puede afirmarse lo siguiente. La apelacion
a la simplicidad en ciencias se realiza en general cuando las dos hipdtesis en comparacion son
empiricamente equivalentes. En ese caso, un posible factor de decision entre ellas es su simplicidad
(como sea que se la entienda). Sin embargo, a pesar de que todos los &rboles (bajo alguna asignacion
de caracteres) son capaces de dar cuenta de la distribucion observada de homologias, no son
empiricamente equivalentes en cuanto a la historia evolutiva que postulan para dar cuenta de ella.
Si bien tal historia evolutiva (el patron de diversificacion) no suele ser “observable”, ya que los
eventos de especiacion relevantes suelen estar en el pasado remoto, si existen casos en donde es

posible acceder a ese patron independientemente de la cladistica (véase mas abajo).

conjuntamente) las leyes contienen/restringen a todos los conceptos a través de conceptos definidos —no conteniendo
explicitamente a todo concepto de la teoria. Podria argumentarse sin embargo que, al ser eliminables los conceptos
definibles, las leyes podrian reformularse (de modo mucho mds engorroso) para contener explicitamente a todo
concepto de la teoria.
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Otra posicion posible consiste en sostener que las leyes fundamentales estan justificadas
tedricamente, dado lo que sabemos acerca de la evolucion a través de teorias independientes, pero
no empiricamente (i.e. no las podemos testear directamente). Por ejemplo, en el &mbito de la
genética, sabemos que las tasas de sustitucion de nucleétidos en poblaciones suelen ser bajas, y por
lo tanto que es menos probable que una especie ancestral con cierto estado para un caracter (p.e.
un nucleotido en una posicién del genoma) haya dado lugar a dos especies con un estado diferente
al original, y en donde tal estado haya surgido dos veces independientemente, en lugar de una vez
en algun otro ancestro comun (posterior) de ambas. Asi, por ejemplo, algunos autores y autoras
consideran que aplicar la cladistica es hacer una inferencia a la mejor explicacion (Quinn, 2016) o
que el método de parsimonia es el que minimiza las hip6tesis ad hoc de homoplasia, dado que la
hipdtesis nula o explicacion por default de la similaridad homoldgica es la herencia del rasgo a
partir de un ancestro comun (Farris, 1983).

La posicidn que defenderé aqui es que las leyes fundamentales recién presentadas son leyes
facticas, que poseen el mismo estatus (factico) que cualquier otra ley fundamental de cualquier otra
teoria (p.e. F = m x a en la mecanica clasica). Es decir, que se las debe aceptar o rechazar por
motivos empiricos, segun el éxito aplicativo que tengan. La cladistica no tiene nada de peculiar en
esto. Nuevamente, el mayor obstaculo para aceptar esta posicién (y una razon por la que algunos
autores sostuvieron alguna de las anteriores) pareceria ser que un test empirico de la cladistica
requeriria conocimiento independiente del patrén de diversificacion real para establecer si este
efectivamente se encuentra entre los que la cladistica determina como los arboles 6ptimos. Sin
embargo, en la mayoria de los casos, la historia real no es cognoscible por haber ocurrido hace
mucho tiempo.

Existen, sin embargo, casos en donde si es posible obtener esa informacién. Algunos son
los estudios llevados a cabo en el area de la filogenética experimental. Un ejemplo de este tipo de
enfoque se encuentra en Hillis et al. (1992).2° El objetivo de estos autores no era solamente testear
a la cladistica, sino mas bien realizar un experimento crucial que pudiese decidir entre diversos
métodos de inferencia filogenética (la cladistica entre ellos). Para ello, generaron una filogenia en
el laboratorio, que usaron para comparar cual de los métodos la reconstruia mejor. Dado que

generar una filogenia con un grado interesante de diferenciacion entre los individuos requiere del

20 Otro modo de tener un conocimiento independiente de la filogenia seria a través de simulaciones (Huelsenbeck,
1995), pero es mas dudoso que pueda hablarse de un test factico de la cladistica en tal caso (Hillis et al. 1992, p. 589-
590; 1993, p. 90)
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paso de muchas generaciones los autores usaron un virus (el bacteriéfago T7) que tiene
generaciones muy cortas, elevando ademas las tasas de mutacion al criarlos en un ambiente con
mutagenos. Asi, partiendo de una poblacion original, fueron dividiéndola en dos cada ciertos
intervalos de tiempo, para obtener la siguiente topologia (que conocian previamente a utilizar los

métodos):

Fig. 3.7 Filogenia conocida del bacteriofago T7, tomada de Hillis et al., 1992, p. 590.

Luego secuenciaron parte de los genomas y los usaron como matriz de datos para los diferentes
métodos. Notese que con 8 taxa terminales (el noveno, R, es un outgroup) hay 135.135 topologias
posibles, con lo cual la probabilidad de dar con la correcta por azar es minima.

Los resultados fueron los siguientes. De los métodos utilizados (5 en total, incluyendo
parsimonia) todos dieron con la topologia correcta. En este sentido, el experimento fracasd qua
experimento crucial,?* pero fue exitoso qua contrastacion de la cladistica. En cuanto a la segunda
ley fundamental, la cladistica logré reconstruir correctamente 1369 de los 1404 estados de los

nodos ancestrales (un 97,5%, aproximadamente), incorrectamente 18 (1,3%) Yy ambiguamente 20

21 Sober (1993) objetd que el experimento no servia para comparar métodos ya que la filogenia que disefiaron los
autores (p.e. una con largos de rama idénticos) era “facil” para todas las metodologias testeadas —esto era conocido a
partir de simulaciones. Los autores respondieron que este experimento era solo una primera aproximacion a lo que
podia hacerse con filogenias experimentales, y que una contrastacion mas exhaustiva debia probar con otras topologias
(Hillis et al., 1993, p. 91).
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(1,4%) —no habia comparacién aqui con los otros métodos, ya que la cladistica era el Unico que
permitia reconstruir los estados de los ancestros.??

En suma, la hipdtesis de que la evolucién procede parsimoniosamente, haciendo que el
curso real de la filogenia sea el de menor largo, es una hipdtesis factica, que puede contrastarse
cuando se tiene acceso independiente al patron de diversificacion real. Esto Gltimo ocurre en casos
como los de filogenias experimentales. Hay que aclarar, sin embargo, que a pesar de las
declaraciones iniciales de Hillis et al. (1992) la filogenética experimental sigue siendo un campo
relativamente chico, no habiendo demasiados trabajos publicados con este tipo de enfoque. Segun
Oakley (2009), parte importante de la razdn estriba en que generar una filogenia experimental
consume mucho mas tiempo y recursos que hacer una simulacion. Adicionalmente, la discusion
actual en torno al mejor método de inferencia filogenético ha disminuido en intensidad. En cambio,
la mayoria de los sisteméticos emplean varios métodos a la vez, considerando como mas sélidos a
los resultados (p.e. a los grupos) que se obtienen en todos ellos. Otra razén por la que las filogenias
experimentales no se popularizaron es que los tiempos generacionales requeridos para hacer
analisis interesantes obligan a usar siempre el mismo tipo de organismos (virus, y quizas bacterias).
A partir de todo esto, es posible concluir que en la gran mayoria de los casos de aplicacion reales
la cladistica no es contrastada, sino que se la usa para retrodecir la historia evolutiva.

3.4. Otros conceptos importantes de CLAD

En esta seccion se introducen algunos conceptos adicionales que, si bien no juegan un rol en las
aserciones facticas centrales de la teoria, son ampliamente usados y resulta valioso expresarlos
formalmente con mayor claridad. Entre ellos destacan la nocion de grupo monofilético y los tipos
de morfismos entre estados de caracteres.

Para comenzar, considérese la nocion de grupo monofilético. En la practica, esta nocion es
ambigua. Para comenzar, puede hablarse de grupos monofiléticos segin un arbol o de grupos
monofiléticos a secas (i.e. “reales”). En consecuencia, la nocién formal de monofilia que definiré

sera relativa a un arbol, en el segundo caso quedando relativizada al arbol real Ar. Por otro lado, a

22 Por supuesto, los 18 casos de estimaciones incorrectas no implican que la contrastacion haya fracasado rotundamente,
dado que toda teoria se aplica con cierto grado de aproximacion / margen de error.
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veces se habla de grupos monofiléticos como conjuntos de nodos que incluyen a un ancestro y a
todos y solo sus descendientes (esta es la definicion de manual, p.e. Wiley & Lieberman, 2011, p.
9), mientras que otras veces se incluye solo a las especies actuales de aquellos grupos (es decir, a
aquellas especies actuales que tienen un ancestro comun que no es ancestro de ninguna otra especie
bajo estudio). Definiré dos nociones, M1 y M, para elucidar a estas dos nociones usadas en la
literatura. Ambas seran funciones, tomando como argumento un arbol y devolviendo un conjunto
de conjuntos de nodos (solo terminales en el segundo caso). Es decir, M1: A — @(N) y M2: A —
o(T).

M2 (la monofilia para terminales) es simplemente la funcién j. Como se dijo mas arriba, la
jerarquia correspondiente a un arbol (i.e. j(Ai)) contiene a los grupos monofiléticos (en el primer
sentido) para ese arbol. Es decir a los conjuntos de terminales para los cuales existe un nodo interno
que lleva a todos ellos (y solo ellos) a través de algin camino. La definicion de M es idéntica,

modificando T por N:

Mi(A) ={X € p(N)/IneN (Vxe X,IpeP (p=(n, ... X)) AVXEN-X,-IpEP (p=
(n, ..., X))}

Pasando a los tipos de morfismos de caracteres, las nociones de apomorfismo y plesiomorfismo
pueden definirse formalmente del siguiente modo. Como se explico en el capitulo anterior, un
estado de un caracter es apomorfico en un nodo cuando su ancestro inmediato posee un estado
distinto para el mismo caracter. Si un nodo nyx en un arbol A;j no es el nodo raiz, los axiomas
impropios 4.3 y 4.6 implican que hay un Gnico nodo ny tal que (ny, nx) € D(Ai) — ny siendo el
ancestro inmediato de ny segun Ai. Por tanto, si Ai es un arbol, d; una optimizacion y dj(nx, Cx) =
Ckm €ntonces diremos que cxm €s apomarfico para ny (en Aj, bajo d;) si'y solo si dj(ny, Cx) # Ckm para
el ny tal que (ny, ny) € D(Ai). En caso contrario, el estado es plesiomérfico (i.e. si dj(ny, Ck) = Ckm).

La nocién de sinapomorfia es un poco mas compleja. Las sinapomorfias no pueden ser
simplemente apomorfias compartidas, como a veces se afirma. Es decir, Si ny Yy hx2 son
descendientes inmediatos de un nodo ny, y ambos comparten la apomorfia ckm, ello significa que

el caso (a) en la siguiente figura es lo que ocurre:
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nx1 nx2 nx1 nx2

ny ny
Ck,m

(a) (b)

Fig. 3.8. (a) Apomorfia compartida por n« y nye; (b) Sinapomorfia de ny: y nye.

cuando lo que se desea expresar con la nocion de sinapomorfia es mas bien el caso (b). Es decir, lo
que es compartido por ny1 y nx2 es una apomorfia del ancestro, no propia. Adicionalmente, la
sinapomorfia se predica usualmente de grupos de terminales. Por ejemplo, en siguiente arbol y bajo
la siguiente optimizacion, se diria que el estado 1 de Ci es una sinapomorfia de {t, t3, ts, ts},

mientras que el estado 1 de C; es una sinapomorfia de {tz, t3, ta}

Fig. 3.9. Dos sinapomorfias de grupos

De ese modo, la definicion de sinapomorfia aplicara a grupos de terminales més que a nodos
individuales del cladograma. Diremos que un estado de un caracter es sinapomorfico para un grupo

de terminales (en un arbol y bajo una asignacién de caracteres) cuando el estado es apomorfico
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para su ancestro comun mas reciente. NOtese que, nuevamente, la definicién sera inaplicable
cuando el ancestro coman mas reciente sea el nodo raiz.
Formalmente, puede definirse al ancestro comun maés reciente de un conjunto X de

terminales (notado acmr(X)) como el nodo ny tal que:

(1) existe un camino desde ny hasta todo miembro de X

(ii) para todo nodo ny # ny, si ny satisface (i) entonces existe un camino desde ny hasta n

De ese modo, un estado es sinapomorfico para un grupo X si y solo si es apomarfico para acmr(X).
Podria agregarse algun requisito adicional a esta definicién, como ser, que ademas todos los
terminales de X compartan el estado en cuestion, que (ademas de lo anterior) no ocurran reversiones
(p.e. el ancestro comun mas reciente del grupo posee ckm Yy en algun camino, el estado cambia de
Ckm @ Ckn, Y luego vuelve a cambiar a ckm antes de llegar a ningan terminal). Si estos requisitos
adicionales son exigidos por los sistematicos al hablar de sinapomorfia no es claro, ya que la nocion
informal de sinapomorfia es relativamente vaga.

Del mismo modo, diré que un estado de un caracter es simplesiomérfico para un grupo X si
y solo si es plesiomorfico para acmr(X). Estas dos definiciones son precisas y permiten decidir
sobre los casos confusos, como el siguiente (que contiene un Unico caracter, con estados 0 y 1,

mapeado sobre el arbol):

t1 t5 t4 t2 t3

0

Fig. 3.10. Ejemplo intuitivamente problematico desde el punto de vista de la sinapomorfia.
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En este caso, mis definiciones dirian que el estado 0 es simplesiomérfico para {tz, ts, ts, ts} (a pesar
de que uno de esos taxa, ta, no exhibe ese estado) y sinapomorfico para {to, t3}.

Cabe reiterar, por ultimo, que las nociones de apomorfia, plesiomorfia, sinapomorfia y
simplesiomorfia son relativas a un arbol y una asignacion de estados cualquiera, que no
necesariamente son el arbol éptimo y la asignacion éptima para ese arbol. Los sistematicos toman
como significativas solamente a aquellas apomorfias, etc. del arbol y la asignacion ptima. Si hay
mas de un arbol 6ptimo, se toman como informativas solamente a aquellas apomorfias, etc. de
grupos que aparecen en todos los arboles. Del mismo modo, si para un arbol existe mas de una
asignacion optima, se toman como informativas solo a aquellas apomorfias, etc. que aparecen en
todas ellas (i.e. no se tienen en cuenta optimizaciones ambiguas de nodos, en el sentido discutido

en la seccién 3.6.1.).

3.5. Especializaciones, T-teoricidad y condiciones de ligadura

3.5.1. Especializaciones

La nocion de especializacion del estructuralismo ya fue introducida en la seccion 3.3.1 (un
tratamiento formal mas preciso puede encontrase en Balzer et al., [1987] 2012, pp. 224-234). A
modo de resumen de lo dicho, la idea es que las leyes especiales agregan contenido empirico (i.e.
restricciones sobre la clase de modelos) para distintos tipos de casos de aplicacion de la ley
fundamental. La posesion de especializaciones es lo que da un caracter unificador a las teorias, en
el sentido de poder tratar bajo un mismo marco conceptual a fenémenos de distinto tipo (piénsese
en objetos en caida libre, trayectorias de planetas, etc. en el caso de la mecanica clasica). Si bien
CLAD es unificadora en el sentido de que es aplicable a distintos tipos de datos (genéticos,
morfoldgicos, comportamentales) y niveles bioldgicos, se la aplica siempre igual.

De ese modo, dado que no posee especializaciones, no es sorprendente que las leyes
fundamentales de CLAD no satisfagan los requisitos (c) y (d) de la seccion 3.3.1 (ser cuasi-vacuas
y funcionar como guia para la formulacion de leyes especiales). Estos dos sintomas son tipicos de

las leyes fundamentales de teorias que poseen especializaciones, en donde las leyes fundamentales
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postulan restricciones débiles que son luego fortalecidas en las leyes especiales.? Por otro lado, al
no poseer especializaciones, los criterios para identificar si se cumplen las condiciones (b) y (e)
(valer para toda aplicacion intencional y poseer fuerza modal) colapsan en lo primero —ya que (e)
indicaba que una ley fundamental posee fuerza modal cuando vale en toda aplicacion pretendida
junto con sus especializaciones. De ese modo, ya que (como se dijo) (b) es satisfecha, también lo
es (e).

Cabria preguntarse, en cambio, si CLAD misma no es una especializacion de alguna otra
teoria. Por ejemplo, Goloboff (1993b) introdujo el método de inferencia filogenética llamado
“pesos implicados”, que es idéntico a la cladistica estdndar salvo por el modo de computar el largo
de los arboles. En pesos implicados el largo de un arbol también se mide a partir de la sumatoria
de los costos de acomodar cada caracter. Pero estos costos son distintos (al costo de acomodar un
caracter en un arbol se lo llama “distorsion” en pesos implicados). Para medir la distorsion de un
carécter se utiliza una funcion convexa, que hace que agregar un paso a un caracter que ya tiene
mucha homoplasia agregue poco a la distorsion, mientras que agregar un paso a uno con poca
homoplasia agregue mucho. La idea es disminuir el error surgido de la seleccion inicial de
caracteres, haciendo que caracteres poco confiables terminen pesando poco en el cémputo del

largo.

Fig. 3.11. Funcién convexa de distorsion (d) en base a la cantidad de homoplasia (h) de un caracter.

23 De hecho cabe preguntarse si tiene sentido aplicar la etiqueta de “ley fundamental” (en lugar de “ley” a secas) a un
axioma de una teoria que no contiene leyes especiales. Sea cual fuere el caso, sigue siendo interesante ver en qué
medida se exhiben los sintomas usuales de las leyes fundamentales en una teoria sin leyes especiales.
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La funcion matematica usada es d = h / (h + k), en donde h es el peso de ese caracter en el arbol (la
cantidad de cambios que presupone) y k es una constante. Por ejemplo, si k = 2, agregar una
transformacion a un caracter que se acomoda perfectamente en la filogenia (con un h inicial de 0)
adiciona 1/3 (= 2/6) a la distorsién. Agregarle otro paso hace que su distorsion sea 2/4 (= 3/6), es
decir, agrega solo 1/6 a la distorsion (y asi sucesivamente).?* Tipicamente los sistematicos que
emplean este método prueban con varios valores de k y se quedan con los resultados que mas se
repiten en los sucesivos analisis.

Asi dado que la estructura (los conceptos) y las leyes son idénticas, excepto por las
definiciones de w, l1 y I, podria pensarse que tanto pesos implicados como parsimonia son
especializaciones de algun elemento tedrico mas general, en el que se especifican de distinto modo
las funciones de optimizacion. Sin embargo, en una inspeccion mas cercana muestra que esto no
es el caso: parsimonia y pesos implicados son teorias rivales. Tienen exactamente al mismo
dominio de aplicaciones pretendidas, no son restricciones de una ley mas abstracta operando para

distintos tipos de casos del dominio de aplicaciones pretendidas.

3.5.2. T-teoricidad

El problema de la teoricidad (cuales son y cédmo adquieren semantica empirica los términos
tedricos) es un problema clésico de la filosofia de la ciencia. Es ampliamente sabido que la
distincién tedrico/observacional de la concepcion estandar de las teorias cientificas (véase Hempel,
1958 para un resumen) se encuentra con muchas dificultades. Posteriormente a la caida del
empirismo l6gico como programa de investigacion, ha habido intentos por reformular el criterio de
teoricidad que este habia propuesto (p.e. Hempel, 1970). Los estructuralistas han propuesto una de
tales reformulaciones (Balzer et al., [1987] 2012, pp. 98-128; Sneed, 1971).

Su nocion de teoricidad descansa sobre tres puntos fundamentales. En primer lugar, por
diferentes motivos se deja de lado la cuestidn de la observabilidad, adoptando una distincion entre
conceptos teoricos y no-tedricos (veéanse Bar-Hillel, 1970; Hempel, 1970; Lewis, 1970; Putnam,
1962). En segundo lugar, esta distincion tedrico/no-tedrico no es absoluta, sino que esta relativizada

a teorfas. Esto es, un concepto puede ser tedrico en una teoria y no-tedrico en otra. Y tercero, los

24 Un refinamiento del aparato matematico usado en pesos implicados puede encontrarse en Goloboff (2014).
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estructuralistas dicen que un concepto C es T-tedrico (tedrico en una teoria T) si y solo si todo
método de determinacién de C presupone T; en cambio es T-no-tedrico si y solo si no es T-tedrico
(i.e. si existe un modo de determinar C que es independiente de T). La nocién de método de
determinacidn seré introducida con mayor detalle en la seccidn siguiente, pero basta aqui con decir
lo siguiente. Determinar un concepto significa averiguar su extension.?> Una determinacion de un
concepto C presupone una teoria T cuando uno aplica las leyes de T para encontrar la extension de
C —o mejor dicho, cuando la determinacion involucra asumir que T es verdadera, lo cual ocurre
cuando se aplican las leyes (axiomas propios) de T para encontrar el valor de C.

Un ejemplo seria el siguiente. La filogenia real (Ar en la reconstruccion) seria CLAD-no-
teorica, ya que es posible (en algunos casos al menos, como se argument6 en 3.3.4) conocerla sin
aplicar la cladistica. Por supuesto también es posible conocerla (total o parcialmente) a partir de
una aplicacion de CLAD. Una contrastacion de la cladistica, del estilo de las comentadas en 3.3.4,
consiste justamente en determinar Ar tanto tedrica como no-teéricamente y ver si los resultados
coinciden (i.e. comparar la filogenia conocida independientemente con la topologia output de la
cladistica). En ese sentido, la filogenia real pertenece a la “base empirica” de CLAD, ya que puede
usarse para contrastarla. Sin embargo, que pertenezca a la base empirica no significa que sea
observacional en el sentido de los empiristas 16gicos (i.e. que esté libre de toda teoria) sino solo
que esta libre de la teoria para la cual es no-tedrica, pudiendo estar cargada de otras teorias.

Si se observan los modelos potenciales (el lenguaje) de CLAD, hay algunos conceptos que
son claramente no-tedricos: T, C, $ y dr. Todos ellos funcionan como input de un analisis cladista.
Sin tenerlos previa e independientemente establecidos el anélisis no puede ni siquiera comenzar.
Adicionalmente, como se argumento en 3.3.4, Ar y dr serian CLAD-no-teoricos.

Por otro lado hay una serie de conceptos cuyo estatus de teoricidad es a primera vista mas
dudoso. Ellos son A, I, J, N, AO, AQj, 9, do, |, l1, I y w. Pareceria, por ejemplo, que determinar el
conjunto de los arboles filogenéticos A involucra usar los axiomas impropios de CLAD y por tanto
que A es CLAD-teorico. Sin embargo, la mayoria de estos son simplemente conceptos definidos.

Ninguno presupone las leyes fundamentales. Es decir, determinarlos no implica asumir que CLAD

25 Para una constante de individuo esto es averiguar el individuo del dominio que la constante denota; para conceptos
cualitativos (representados por letras de predicado unarias) el conjunto de elementos del dominio; para relaciones n-
arias las n-tuplas del dominio que la componen; para funciones n-arias los pares ordenados de una n-tupla y un valor.
También es posible hablar de determinacion en casos en donde no se determina la extension completa del concepto
sino, por ejemplo, el valor de una funcién para un argumento.
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es verdadera o empiricamente adecuada. Por ejemplo, dado el conjunto de terminales T, A queda
automaticamente determinado (es el espacio de todos los arboles posibles). Del mismo modo, dados
los caracteres C y la asignacion de estados para terminales dr, el conjunto de las funciones de
asignacion completas 6 queda automéaticamente determinado, aplicando su definicion (es el espacio
de todas las asignaciones posibles); dada la matriz de costos $ y lo anterior, la funcion w queda
determinada (es el peso de cada eje posible), etc. Ninguna de estas determinaciones implica asumir
que el arbol y la asignacién reales coinciden con los optimos de CLAD (como si lo asume la
determinacidn tedrica del arbol real Ar, comentada arriba).? Por tanto, puede concluirse que CLAD
no tiene conceptos T-tedricos.

Esta caracteristica (que CLAD no tenga conceptos teoricos) tampoco deberia ser
sorprendente, ya que no tiene especializaciones. Como se dijo arriba, en general, las teorias que
contienen concepto T-tedricos suelen tenerlos débilmente restrictos en las leyes fundamentales,
encontrandose las restricciones mas sustantivas en las especializaciones. Esto es lo que suele dar a
las leyes fundamentales el caracter cuasi-vacuo mencionado arriba. Si bien es sencillo encontrar
casos de teorias sin conceptos tedricos y con especializaciones (p.e. la teoria de la seleccion natural
reconstruida por Ginnobili, 2018; véase Ginnobili & Carman, 2016 para méas sobre este punto) no
lo es encontrar lo inverso, casos de teorias sin especializaciones y con conceptos T-te6ricos.?’

De ese modo, la presentacion estructuralista de los modelos parciales de CLAD (la clase de
los modelos determinada por la especificacion del lenguaje empirico de la teoria) seria simplemente
Mpp(CLAD) = Mp(CLAD).

Otras cuestiones en torno a la T-teoricidad de CLAD seran discutidas en la seccion 2 del

capitulo 6.

3.5.3. Condiciones de ligadura

Las condiciones de ligadura constituyen otro tipo de restriccion sobre las interpretaciones posibles

de la teoria. Los axiomas impropios, las leyes fundamentales y las leyes especiales son

26 Algunos de los métodos de determinacion de CLAD seran de hecho reconstruidos (en un lenguaje de programacion)
en el capitulo 5. Ahi se vera alin mas claramente que su aplicacion no requiere presuponer a las leyes fundamentales.
27 Aungue esto es meramente una generalizacién empirica, no veo motivos a priori que impliquen que ello es
conceptualmente imposible.
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proporcionadas a través de axiomas que deben ser satisfechos por cada modelo individualmente.
En cambio, las condiciones de ligadura imponen restricciones sobre la aceptabilidad conjunta de
modelos. Es decir, desde un punto de vista sintactico, pueden pensarse como axiomas formulados
en un meta-nivel que cuantifican sobre los modelos de la teoria.

Un ejemplo tipico son las condiciones de ligadura de igualdad, que establecen que, bajo
ciertas condiciones, un mismo término en dos interpretaciones distintas debe tener la misma
denotacion. Un caso de ello seria la condicion de que un mismo cuerpo en un mismo momento
debe poseer la misma masa, si tal cuerpo esta presente en dos aplicaciones distintas de la mecanica
clasica (p.e. la masa del planeta Tierra cuando es usada para calcular la trayectoria de dos objetos
en caida libre).

La condicion de ligadura mas importante para CLAD se relaciona con el método de
outgroups de enraizamiento de una topologia (Nixon & Carpenter, 1993, 1996, véase la seccion
2.3.5). Recuérdese que este método consiste en incluir al menos dos outgroups (taxa externos al
grupo de interés) en un analisis filogenético, tal que se crea que el grupo de interés (o ingroup) es
monofilético con respecto a los outgroups. Si algin enraizamiento del arbol no-enraizado de menor
largo da como resultado un ingroup monofilético, entonces tal arbol se enraiza en aquella rama. Si
ello no pasa, entonces se descarta la hipétesis de monofilia del ingroup y se eligen otros outgroups.

Lo que esté por detras de esto es la siguiente idea. Si un andlisis cladistico dictamina que
las especies A 'y B son més cercanas entre si que con C en el arbol inferido como el real, entonces
ese patron de diversificacion debe mantenerse en otros analisis. Si ello no es el caso (p.e. figura

3.12), entonces alguna de las aplicaciones infirié un arbol incorrecto.
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Analisis 1 Analisis 2

Fig. 3.12. Arboles incompatibles de analisis distintos.

Esta condicion de ligadura es mas facilmente formulable formalmente usando la nocién de
jerarquia. Que A y B son mas cercanos entre si que con C en una jerarquia Ji puede expresarse
diciendo que existe algun conjunto Ztalque A€ Z,Be Zy C & Z. En el caso de la figura 3.12,
los arboles son incompatibles porque el conjunto {A, B, E} (que incluye a A y B pero excluye a C)
pertenece a la jerarquia correspondiente al primero, mientras que el conjunto {A, C, G} (que
incluye a A 'y C pero excluye a B) pertenece a la jerarquia correspondiente al segundo. Esto es, el
primero afirma que Ay B son filogenéticamente mas cercanos entre si que con C, mientras que el
segundo afirma que Ay C son filogenéticamente mas cercanos entre si que con B.

De ese modo, la condicién de ligadura quedaria formulada del siguiente modo:

C1(CLAD): X e C1siysolosi @ #X € Mp(CLAD) y para toda x, y € X, y todos ti, t2 y ta:
si {t1, t2, t3} € Tx N Ty y existe un Z tal que ({t1, 2} S Zyts & Zy Z € j(Ar)x) entonces,
existe un W tal que ({t, 2} S Wyts & Wy W € j(Ar)y)

Informalmente, si ti1, t2 y t3 pertenecen al conjunto de los terminales de dos modelos potenciales

distintos, y t1 y t2 son méas cercanos entre si que con t3 segun el arbol real del primer modelo (i.e. la

jerarquia correspondiente al arbol real contiene un conjunto que incluye a t1 y t2 y excluye a t3),
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entonces t1 y to también deben ser mas cercanos entre si que con ts en el arbol real del segundo
modelo (i.e. su jerarquia correspondiente debe incluir un conjunto que haga lo mismo).

Una segunda condicion de ligadura afirma que si un mismo taxén pertenece a dos analisis
distintos, entonces si un mismo caracter esta incluido en ambos, el taxon debe poseer el mismo

estado para ese caracter en los dos analisis. Formalmente:

C2(CLAD): X € C2siysolosi @ #X € Mp(CLAD) y para toda x, y € X, todo t y todo c:
sitc Tx N Tyy ¢ € Cx N Cy entonces dr(t, ¢)x = dr(t, C)y.

Notese que, en ambos casos, las condiciones de ligadura recién formuladas operan sobre /
restringen a conceptos CLAD-no-tedricos (y no podria ser de otro modo, ya que la teoria no
contiene conceptos T-tedricos). Usualmente las condiciones de ligadura operan sobre conceptos T-
teoricos (p.e. la masa en la mecanica newtoniana). Cabe preguntarse entonces si estas restricciones
son efectivamente restricciones de CLAD o si estan presupuestas por ella (siendo parte de alguna
teoria subyacente). Por mor de la completud, se las deja aqui como parte de la reconstruccion. Seria
un resultado interesante que una teoria T contuviese condiciones de ligadura sobre conceptos T-
no-teoricos.

Considerando las dos condiciones de ligadura anteriores, la condicion de ligadura global de

CLAD queda entonces expresada como:

GC(CLAD) =C1 U Cz

A partir de todo lo dicho, el elemento teérico basico de CLAD puede formularse del siguiente

modo:
K(CLAD) := (My(CLAD), M(CLAD), M,,(CLAD), GC(CLAD))

I(CLAD) S Myp(CLAD)
T(CLAD) := (K(CLAD), I(CLAD))
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3.6. Métodos de determinacion

La nocion de método de determinacion es sumamente importante para la concepcion estructuralista
de las teorias. Como se expuso en la seccion anterior, La T-teoricidad de un concepto se establece
en base a la existencia de métodos de determinacion que no presupongan las leyes. Adicionalmente,
en ocasiones se dice que los métodos de determinacion constituyen el sentido (fregeano) de los
términos cientificos, y que son parte fundamental de su significado (Moulines, 1998). Por otro lado,
los métodos de determinacion son sumamente importantes para los propios cientificos. Buena parte
de la préctica (de desarrollo teérico) de los cientificos consiste en buscar mas y mejores métodos
de determinacion para los conceptos de las teorias que usan.

La idea presistematica por detras de este concepto es, como se explico anteriormente, que
un método de determinacion consiste en un modo sistematico de averiguar la extension de un
concepto. Esta nocidn requiere de una elucidacion mas precisa. En la primera subseccion se da la
elucidacion estructuralista estandar de ella, la cual puede encontrarse en Balzer et al. ([1987] 2012,

pp. 113-119). En el capitulo 6 se proveera una elucidacion alternativa.

3.6.1. Elucidacidn estructuralista estandar

En la elucidacién estandar, un método de determinacién consiste en una clase de modelos. Mas

precisamente, un método de determinacion es una clase de modelos que tienen la estructura:

(D1, ..., Dn, R1, ..., Rm, fa, ..., i, 1)

En donde Dy, ..., Dy son dominios, Ry, ..., Rm son relaciones, fi, ..., fk son funciones y t es el
concepto a determinar. Es decir, cada modelo de esta clase serd un modelo potencial de alguna
teoria (que puede ser la teoria que se esta reconstruyendo u otra, cuando el método de determinacion
es T-no-tedrico). Adicionalmente, los modelos de esta clase deben satisfacer dos condiciones. Por
un lado, los valores de t deben depender sistematicamente de los valores de Dy, ..., f; por otro, los
valores de t deben quedar univocamente determinados por los valores de Ds, ..., fk. ES decir,

conocer las extensiones de los dominios, relaciones y funciones debe permitir encontrar
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univocamente el valor de t, en muchos casos. Esto suele expresarse diciendo que todos los modelos
de la clase satisfacen alguna oracion ¢, tal que si un modelo de la clase satisface ¢(Dx, ..., Dn, Ry,
ooy Rmy f1, o, fi, ) Y O(Dy, ..., Dn, Ry, ..., Rm, 1, ..., fi, t’), entonces t = t’.

Lo dicho en la seccion 3.5.2 puede expresarse ahora con mayor claridad. Un método de
determinacion M presupone una teoria T si y solo si todo miembro de M es un modelo actual de T.
Esto implica, como se dijo arriba, que la determinacion o medicién llevada a cabo (informalmente
hablando, al aplicar la oracién ¢ para obtener el valor de t) satisface las leyes (axiomas impropios,
leyes fundamentales y especializaciones) de T.

En el capitulo 4 se vera que el programa de computacion que se introduce en la presente
tesis trata de un modo distinto al estandar a los métodos de determinacion —como algoritmos en
lugar de clases de modelos. En el capitulo 6 me encargaré de elucidar mas precisamente la nocion
de método de determinacion implementada en el software presentado en el capitulo 4. Esta
divergencia respecto del tratamiento estandar se debe a distintos motivos (que seran explorados
luego). Pero uno de ellos consiste en que algunos métodos de determinacién de CLAD (o mas bien
de cosas que informalmente identificariamos como métodos de determinacion) parecen quedar
mejor 0 mas naturalmente reconstruidos como algoritmos que como clases de modelos —p.e. las
exposiciones estandar los presentan como algoritmos, y no es claro el modo en el que se los podria
reformular como clases de modelos. En la subseccién siguiente se brinda un ejemplo de un método
tal.

3.6.2. Ejemplo de un métodos de determinacién de CLAD

Como se explico anteriormente, el largo de un arbol (12(Ai)) esta definido como el minimo costo de
acomodar a todos los caracteres bajo toda asignacion posible de estados a los nodos ancestrales
(i.e. el minimo I2(Ai, dx) para todo dx € J). En el ejemplo de la seccion 2.3.3, ello se determind
simplemente probando toda combinacion posible de asignaciones, y midiendo el largo; resultante.
Sin embargo, como se noto arriba (seccion 3.2.5) la cantidad de asignaciones posibles crece
extremadamente rapido con el nimero de taxa y de caracteres. De ese modo, probar todas las
asignaciones  posibles se wvuelve rapidamente ineficiente (e incluso imposible)

computacionalmente. Los cladistas, sin embargo, divisaron métodos para encontrar las
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asignaciones optimas (y por tanto para medir el largo de un cladograma) que no involucran revisar
toda asignacion posible.

El método mas general, propuesto por Sankoff (1975), funciona para cualquier conjunto de
caracteres y matrices de costo. Pero, aungue sigue siendo mucho mas rapido que la prueba de toda
asignacion posible, aun asi suele ser computacionalmente lento. En cambio, los algoritmos
propuestos por Fitch (1971) y Farris (1970) (este ultimo mejorado luego por Goloboff, 1993a) son
mucho mas rapidos, aunque funcionan solo con ciertos tipos de matrices de costo. A continuacion
se expone el método de Fitch, que permite optimizar un caracter sobre un arbol bajo costos iguales
(i.e. cuando pasar de un estado del caracter a otro cuesta lo mismo para todo par de estados
diferentes, y cuesta 0 mantenerse en el mismo estado).® La razon para elegir este método y no los
otros es que es conceptualmente mas simple, pero toda conclusion que se extraiga posteriormente
para este método podria extraerse también para los otros.

El método consiste en lo siguiente. Dado un arbol y una asignacion de estados para los
nodos terminales (i.e. dado un Ai € A y dr), se realizan dos “pasadas” sobre ¢l arbol, una hacia
abajo y otra hacia arriba, que van determinando secuencialmente los estados de los ancestros. Por
ejemplo, supdngase que el arbol y la asignacion para terminales son los siguientes (utilizando el

mismo ejemplo de la seccion 2.3.3):

tl t2 t3 t4

Fig. 3.13 Arbol a optimizar

28 Sj bien esta condicion parece muy restrictiva, vale aclarar que la gran mayoria de los caracteres en analisis reales
son tratados de este modo.
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La pasada hacia abajo consiste en iterar el siguiente proceso hasta que la asignacion de todo nodo
del cladograma se encuentre determinada (nétese que, en la pasada hacia abajo, las asignaciones

posibles para un caracter con dos estados 0y 1 seran 0, 1y {0, 1}):

a) Toémese un nodo ny tal que la asignacién para sus dos descendientes ny y n; se encuentre
determinada.

b) Si nyy n, comparten algin estado (p.e. si ny es 0 y n; es {0, 1}) entonces asignese a ny el
estado que comparten.

c) En caso contrario, asignese a ny el conjunto de todos los estados de sus descendientes.

La secuencia de asignaciones en la pasada hacia abajo del arbol dado se vera entonces como sigue:

{0, 1} {0, 1}

0

Fig. 3.14. Pasada hacia abajo del algoritmo de Fitch, para el arbol de la figura 3.13.

La interpretacion del estado {0, 1} es como una ambiguedad, es decir, un caso en donde tanto el
estado 0 como el estado 1 son posibles. El largo del cladograma para este caracter queda establecido
ya en la pasada hacia abajo, como la cantidad de veces que fue necesario aplicar la clausula c). Asi,
el largo del cladograma se determina como la sumatoria de la cantidad de veces que se aplico c)
para todo carécter de la matriz. En consecuencia, los programas de inferencia filogenética, al hacer
una busqueda de arboles (en donde lo Unico que interesa es conocer el largo del arbol en cuestién),
realizan solo la pasada hacia abajo.

La pasada hacia arriba sirve para resolver (donde es posible) las ambigiiedades en la

optimizacion. Para ello se parte del nodo raiz, y se visitan secuencialmente los nodos internos
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adyacentes que no hayan sido visitados aun, hasta recorrer todos los nodos internos, haciendo lo

siguiente:

a) Si la optimizacion del nodo no es ambigua, se pasa al nodo siguiente

b) Si la optimizacién es ambigua (i.e. hay méas de un estado posible), se prueban todos los
estados del conjunto y se observa cuantas transformaciones implican para los tres nodos
adyacentes (su ancestro y sus dos descendientes). Se eligen los estados que minimizan la

cantidad de transformaciones (que puede ser uno o0 mas de uno del conjunto).

En el caso de la figura 3.14, el Unico nodo interno ambiguo es el intermedio. NO6tese que el ancestro
posee el estado 0y sus descendientes los estados 0 y 1. Si se pone un 0 en ese nodo, entonces habra
ocurrido solo una transformacion, hacia el 1 de la derecha. En cambio, si se pone un 1, habran
ocurrido dos, una desde el ancestro hacia él, y otra desde él hacia el descendiente de la izquierda.
En consecuencia, la ambiguedad se resuelve en este caso hacia un 0. Notese que la asignacion
coincide con la que se habia obtenido en el capitulo 2, probando todas las posibles.

Una reconstruccién de este método de determinacion serd dada en el capitulo 5.

3.7. Conclusiones

En este capitulo, se ha presentado una reconstruccion formal estructuralista de la cladistica. Se
mencionaron, en primer lugar, algunos tratamientos formales previos en el area de la matematica
filogenética, sobre los que la presente reconstruccion edifica.

En segundo lugar, se introdujeron las nociones de axioma impropio y modelos potenciales
del estructuralismo y se dieron estos para la cladistica.

Luego se presento la nocion de ley fundamental (y la correspondiente clase M de los
modelos) y se establecieron las leyes fundamentales de la cladistica. Estas afirman, resumidamente,
que el arbol y la asignacién de caracteres encontrados como éptimos en el analisis coinciden con
las reales. Se argumento luego que el estatus de estos enunciados es el de leyes facticas, y se ilustro
este punto con uno de los modos en los que ellos fueron contrastados, utilizando filogenias

experimentales.
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A continuacion se elucidaron formalmente otras nociones que, si bien no forman parte de
la formulacion de las leyes, son importantes y frecuentemente usadas por los sistematicos, de modo
que tiene valor precisarlas. Ellas son las nociones de grupo monofilético y los tipos de morfismo
(apomorfismo, plesiomorfismo, sinapomorfismo y simplesiomorfismo) de caracteres.

En quinto lugar, se discutio la posibilidad de identificar a las especializaciones, la T-
teoricidad de los conceptos y las condiciones de ligadura de la teoria. La ausencia de
especializaciones explica por qué fallan dos de los sintomas usuales que exhiben las leyes
fundamentales. En cuanto a las condiciones de ligadura, se defendié que el método de
enraizamiento a través de la inclusion de outgroups es en realidad una constriccion sobre modelos
tomados conjuntamente (i.e. una condicién de ligadura), y no una constriccion sobre cada modelo
tomado individualmente (i.e. una ley fundamental o especial).

Por ultimo, se introdujo la nocion presistematica de método de determinacion del
estructuralismo asi como su elucidacion estandar (que apela a clases de modelos), para luego dar
un ejemplo de algo que (informalmente) parece un método de determinacién de CLAD, pero que
es dificil de acomodar a tal elucidacion estandar.

Los desarrollos introducidos en este capitulo serviran de insumo para capitulos posteriores.
En el capitulo siguiente se presentard un programa de computacion disefiado para ayudar a
contrastar reconstrucciones formales de teorias. En el capitulo 5 se aplica el programa a la
contrastacion de la reconstruccion introducida en este capitulo, brindando asi un caso
paradigmatico y exitoso de aplicacion del programa e ilustrando su fertilidad y adecuacion.

Por otro lado, la reconstruccién tendrd por si misma algunas consecuencias interesantes.
Por ejemplo, el estatus de T-teoricidad de los conceptos de CLAD, discutido en este capitulo,
tendra consecuencias mas adelante para la discusion sobre la circularidad en torno al concepto de

homologia (capitulo 6).
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PARTE Il - Testeo de la reconstruccion de la cladistica mediante el

software Reconstructor
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Capitulo 4. Reconstructor y la contrastacion de reconstrucciones

En este capitulo se presenta una metodologia para contrastar reconstrucciones formales de teorias,
asi como un software para llevarla a cabo. El software, llamado Reconstructor, puede descargarse

gratuitamente desde mi sitio web (https://sites.google.com/view/ariel-roffe/software). Se utilizara

aqui la version 2.0.

La metodologia consistird en varios procedimientos, cuyo objetivo, a grandes rasgos, €s
establecer si la reconstruccion “se comporta igual” que la teoria objeto siendo reconstruida. Me
encargaré de volver a esto mas preciso a lo largo del capitulo, pero un ejemplo de lo que se quiere
decir con ello (i.e. un ejemplo de uno de los procedimientos) es el siguiente. Como se dijo en el
capitulo 3, en la metateoria estructuralista, las aplicaciones potenciales de teorias se representan
como modelos (en el sentido I6gico / formal del término). En ese sentido, es posible decir que una
reconstruccion se comporta igual que la teoria objeto cuando los modelos que representan a
aplicaciones paradigmaticamente exitosas de la teoria satisfacen la formalizacion de las leyes. Del
mismo modo, si informalmente se cree que una aplicacion no es exitosa, entonces el modelo
correspondiente debera no satisfacer la formalizacion de las leyes.

El modo de llevar a cabo esta metodologia en Reconstructor consistira en cargar la
reconstruccion formal de la teoria en el programa (introduciendo el lenguaje formal, las leyes, los
métodos de determinacion, etc.) y sus aplicaciones (como modelos). Una vez hecho esto, el
programa permite realizar diversas operaciones sobre ese input, como ser, determinar si los
modelos satisfacen las oraciones formales dadas como leyes. De ese modo, la contrastacion se
efectia comparando el output de Reconstructor con la comprensién informal del usuario del
resultado que deberian dar tales operaciones. Se asume para ello que el usuario tiene una
comprension adecuada previa de la teoria objeto.

La estructura de este capitulo serd la siguiente. En la primera seccién se dan los primeros
pasos con el programa, detallando la sintaxis del lenguaje formal que puede utilizarse para cargar
axiomas (impropios, leyes fundamentales y especializaciones). En la segunda seccion se explica
coémo cargar modelos, y como consultar por la denotacion de términos y la satisfaccidn de oraciones
en ellos. A partir de esto, se introduce el primer método de contrastacion de reconstrucciones. La

seccion 4.3 trata con el modo cargar condiciones de ligadura y evaluarlas en conjuntos de modelos.
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La seccidn 4.4 detalla la semantica no-clasica que utiliza Reconstructor para evaluar oraciones en
modelos que contienen fallas de denotacion. Las secciones 4.5 y 4.6 introducen el modo como
Reconstructor trata a los métodos de determinacion (manuales y automaticos, respectivamente).
Por ultimo, en 4.7 y 4.8 se ofrecen algunas conclusiones y se brinda un apéndice con una lista de
términos por default y abreviaturas de axiomas en Reconstructor.

Para lograr todo esto, se presentara una teoria objeto de juguete como ejemplo (una
simplificacion de la mecanica de Descartes) y se mostrard como realizar todo lo anterior con ella.
El archivo con la teoria reconstruida se presenta como material suplementario. Una aplicacion del
software a una teoria real (la cladistica) sera ofrecida en el proximo capitulo. Por ultimo, cabe
mencionar que este capitulo expande sobre los resultados ya publicados en Roffé (2019b).

4.1. Lenguaje, axiomas y especializaciones

En esta seccidn se comienza a explicar el funcionamiento del programa Reconstructor. Se muestra
como especificar el lenguaje formal con el que se va a trabajar, y se introduce la sintaxis que el
programa acepta para términos, formulas y oraciones. A su vez, se da una lista de términos (de
relacion y de funcién) que el software acepta como parte de su lenguaje de base, los cuales seran
siempre interpretados de manera estandar en todo modelo (véase la seccion 4.2). Se muestra ademas
como cargar axiomas (impropios y leyes fundamentales) y especializaciones, cémo consultar al
programa si una cadena de simbolos es un término, una formula bien formada y una oracion del
lenguaje, y como obtener una representacion gréafica de la red tedrica.

Para realizar todo esto sera conveniente contar con un ejemplo sencillo de una teoria a
representar. Utilizaré para ello una simplificacion de la mecénica del choque de Descartes ([1644]
1982, [1677] 2004; en adelante MCAR). Una reconstruccion formal mas completa de esta teoria
puede encontrarse en Lorenzano et al. (2007, con correcciones posteriores en Lorenzano et al. 2008,
2010). En este capitulo no importara tanto la adecuacién de la reconstruccion ya que pretendo
utilizarla solo como medio para ilustrar la funcionalidad del programa. La aplicacion de

Reconstructor a una teoria real (la cladistica) sera llevada a cabo en el capitulo siguiente.
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4.1.1. Una teoria objeto de ejemplo

MCAR fue introducida por Descartes para dar cuenta del modo en el que los cuerpos se mueven y
colisionan en el espacio. Méas especificamente, lo que Descartes buscaba explicar era la velocidad
a la que un conjunto de cuerpos se movia en el espacio en distintos momentos.?® El tiempo es tratado
como una coleccion discreta de instantes. Algunos de los cuerpos pueden chocar con otros cuerpos
del conjunto entre dos instantes cualquiera. Esto es, las colisiones mismas son tratadas como una
caja negra. Todo lo que a Descartes le importa son las velocidades que los cuerpos tienen antes y
después de que la colision haya tenido lugar.

Para dar cuenta de estos fendmenos, Descartes propone una serie de generalizaciones de
diferente alcance. En el nivel mas general (o que consideraremos como la ley fundamental),
MCAR postula que la sumatoria de las rapideces (speeds, esto es, las velocidades haciendo
abstraccion de la direccién del movimiento) de los cuerpos se mantiene constante en todo tiempo.3°
Esto es, en un choque puede “transferirse” algo de rapidez de un cuerpo a otro, pero mientras el
sistema se mantenga cerrado (mientras ningun cuerpo choque con un cuerpo externo a los cuerpos
siendo considerados) la cantidad total se mantiene constante. Como especializaciones (leyes que
restringen la clase de los modelos poniendo restricciones adicionales sobre las interpretaciones de
los conceptos, véase 3.5.1) consideraré las siguientes dos. Por un lado, si un cuerpo no choca con
ningun otro entre dos momentos sucesivos, entonces mantiene su velocidad constante. Por otro, si
un cuerpo choca con otro entonces ambos “rebotan” con velocidades opuestas a las que traian.?!

Formalmente, todo esto puede representarse del siguiente modo. El lenguaje de MCAR,
Pmcar puede presentarse como (B, T, «, CL, v), en donde B y T son conjuntos (un conjunto de
cuerpos y de instantes de tiempo, respectivamente), < es una relacion binaria entre dos instantes
de tiempo (indicara que el primer instante es anterior al segundo), CL es una relacion triadica entre

dos cuerpos y un instante de tiempo (indicard que ambos cuerpos chocan inmediatamente antes del

29 por simplicidad, consideraré al espacio como unidimensional. De ese modo, las velocidades positivas indicaran
movimiento de izquierda a derecha, mientras que las velocidades negativas representaran movimiento de derecha a
izquierda. Las rapideces seran los médulos de las velocidades. Nétese que estoy usando rapidez en un sentido distinto
al que lo usan Lorenzano et al. (2008, 2010).

30 En la version de Descartes, lo que se mantiene constante es el producto de las velocidades y los voliimenes de los
cuerpos. Para simplificar, asumiré que todos los cuerpos considerados tienen el mismo volumen, y por lo tanto que el
concepto de volumen puede obviarse de las leyes.

31 Nuevamente, esto es una simplificacion. En la teoria real, esto solo ocurre cuando las velocidades iniciales eran
opuestas. Para otros pares de velocidades iniciales, Descartes presenta otras leyes especiales. Aqui se hara caso omiso
de esto, considerando que todos los choques pueden tratarse con la segunda ley especial mencionada.
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instante dado) y v es un simbolo de funcion binario, representando a la funcién velocidad de un
cuerpo en un instante de tiempo.
Con este lenguaje, los axiomas impropios de MCAR (es decir, Mp(MCAR)) pueden

presentarse como sigue:

(IMP1)B+# 0

(IMP2) T£ 0

(IMP3) & € T x T, y es irreflexiva, antisimétrica y transitiva
(IMP4)CLSBxBxT

(IMP5) vby € B, vhy € B, vt; € T (si CL(bx, by, ti) entonces CL(by, by, ti))
(IMP6) v:BxT —>R

Mientras que las leyes fundamentales (i.e. M(MCAR)) pueden formularse del siguiente modo:

LA VLET, vieT, D Ivbt) =D vbt))]

beB beB
(ESP1) VX EB, VL ET,
si by € B tal que CL(by, by, ti) entonces v(by, ti+1) = v(bx, ti)
(ESP2) vbx € B, Vby € B, Vi €T,
si CL(bx, by, ti) entonces (v(bx, ti+1) = —v(bx, ti) A v(by, tir1) = —v(by, ti))

En las subsecciones siguientes se muestra como cargar todos estos datos en Reconstructor.

4.1.2. Lenguaje formal

En esta subseccion y las siguientes se muestra como cargar MCAR en Reconstructor desde cero.
Para ello, el primer paso es abrir el programa e ir al mend File > New theory. Al hacer esto, se
habilitara la pestafia Language. En este punto se debe introducir un nombre para la teoria y la
cantidad de conceptos que esta contendrd (luego pueden agregarse o quitarse conceptos, de ser

necesario). Al presionar Ok, aparecera el nimero de campos correspondiente al nimero de
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conceptos indicado. Se debe completar cuél serd el término usado para denotar tal concepto, el tipo
del concepto (dominio, constante, relacion o funcion) y (de corresponder) la aridad. Al hacer click
en el segundo OKk, se habilitara el resto de las pestafias y ya se podran cargar axiomas, modelos,
etc. Un ejemplo de cdmo se ve el programa tras la carga del lenguaje de MCAR esté en la figura
4.1.

Language |mproper axioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query

Theory name: MCAR

Number of concepts: 6 = Ok Cancel

1. B :Domain V| [] T-Theoretical Delete
2T |Domain v | [] T-Theoretical Delete
3. ¢ Constant ‘v'| [] T-Theoretical Delete
4. cL Relation v| adty:3 3 [J T-Theoretical | Delete
5. before :Relatiun v| Arity: |2 i [] T-Theoretical Delete
6. v [Function v| Arity: 2 =[] T-Theoretical Delete

Cancel

Fig. 4.15. Carga del lenguaje de MCAR. Se agregd una constante de individuo c, que no forma parte del
lenguaje de la teoria, pero que me sera (til para ilustrar algunas funciones del programa. Méas adelante se
agregaran mas conceptos (en el archivo suplementario ya se encuentran todos ellos).

También es posible decirle al programa qué conceptos son T-teoricos en la teoria. Esto solo afectara
el modo en el que la reconstruccion se imprime a un archivo de LaTeX (una funcionalidad en la

gue no entraré aqui, de modo que dejaré estos campos en blanco).
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4.1.3. La sintaxis de Reconstructor

El siguiente paso en la carga de la reconstruccion es la carga de los axiomas impropios. Esto puede
hacerse desde la pestafia Improper Axioms. Alli, simplemente se le da un nombre al axioma en el
campo superior y se carga el axioma en el inferior (p.e. figura 4.4 abajo). En esta subseccion se
detalla la sintaxis del lenguaje formal que Reconstructor utiliza para la carga de axiomas.

El programa utiliza un lenguaje base de primer orden, que contiene (entre otras cosas, vease
a continuacion) a la teoria de conjuntos y la aritmética de los numeros reales. Es decir, el lenguaje
incluye items de lenguaje (p.e. el numeral “1”, la constante “®”, el simbolo de funcioén “+” y las
relaciones “<”y “€”) que luego seran interpretadas de modo estandar en todo modelo. El lenguaje
fue elaborado de modo tal que las formulas sean sencillas de escribir con un teclado QUERTY. Las

férmulas dadas como input pueden ser:

1. Atémicas

Las formulas atdmicas pueden ser o bien “Falsum” (la formula que siempre obtiene valuacion 0),
o bien “Verum” (siempre valuacion 1), o bien una relacién n-aria seguida de n términos —entre
paréntesis y separados por comas. Reconstructor es sensible a mayusculas y mindsculas (p.e.
“falsum” no sera considerada una férmula bien formada).

Las relaciones pueden ser las especificadas por el usuario o relaciones por default. En el
primer caso, por ejemplo, before(c, ¢) y CL(c, ¢, c) seran formulas bien formadas, mientras que
cosas como CLccc y CL(c, ¢) no lo seran (a la primera le faltan paréntesis y comas separando los
términos, la segunda tiene una aridad incorrecta). En el segundo caso, Reconstructor incluye

algunas relaciones por default, que son las siguientes:

= “=":1]a relacion binaria de igualdad.

BN M=) 9> y “>="1 [as relaciones numéricas binarias menor, mayor, menor o igual
y mayor o igual.

*  “in”: la relacion conjuntista de pertenencia (€).

»  “subset”y “psubset”: las relaciones conjuntistas de inclusion (<€) e inclusion propia (<).
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Las atdbmicas que contienen una relacion por default se escriben en notacion infija. De ese modo,
“C=C”, “C<=C"y “csubset ¢’ seran formulas bien formadas (ndtese que no llevan paréntesis),
mientras que “=(C, C)”, “<=(c, €)” y “subset(C, €)” no lo seran. En cambio, las atdmicas con
relaciones del usuario van siempre en notacion prefija (como se detall6 arriba).

Es posible chequear si algo es una férmula bien formada para Reconstructor desde el
modulo Query (la Gltima pestafia de la derecha). Para ello, en la lista desplegable Item elijase
Sentence, escribase la cadena de simbolos en la caja de la derecha, y luego elijase Formula? o
Sentence? (para férmulas con y sin variables libres) en la lista Query de abajo y presidnese el

boton Submit. Los resultados de la consulta aparecen impresos en la caja de arriba (figura 4.2).

Language Improper axioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query
Print valuation log | Save log Clear

____________________________________________ ~N
QUERY: Sentence: CL(c,c,c), Formula?

RESULT: True

ELAPSED TIME: 0.0 seconds
QUERY: Sentence: CL(c,c), Formula?

RESULT: False

ELAPSED TIME: 0.0l1 seconds
QUERY: Sentence: ¢ < ¢, Formmla?

RESULT: True

ELAPSED TIME: 0.0l1 seconds
QUERY: Sentence: <(c,c), Formula?

RESULT: False

ELAPSED TIME: 0.0 seconds o

<(c,c)

Iltem:
|Sentence v
Query:
|Formu|a? ~

Fig. 4.16. Chequeando si una cadena de simbolos es una férmula bien formada.

Respecto de las cadenas de simbolos aceptadas como términos, estas pueden ser:
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* Variables: “x”, “y” o “z”, o bien alguna de ellas seguida por un nimero natural (p.e.
“x17, “y234”, “z49”).
= Constantes de individuo, que pueden ser (entre otras):

- Especificadas por el usuario (c en el caso anterior). Reconstructor también trata
a los predicados y simbolos de funcion sueltos como términos (que denotan a
sus interpretaciones, las cuales son conjuntos). Asi, en MCAR, expresiones
como vy CL también son términos.

- Numerales enteros (“17, “2”, “3”, ...) y racionales (“5.217, “6.5232”)

- Las constantes “NAT”, “INT” y “RLS”, que referiran al conjunto de los
naturales, enteros y reales, respectivamente.

= Simbolos de funcion n-arios seguidos de n términos (entre paréntesis y separados con
comas). Nuevamente, pueden ser de diversos tipos:

- Especificados por el usuario (p.e. v(c, €))

- Por default. Reconstructor incluye una rica variedad de funciones por default.
Algunas pocas se escriben en notacion infija (p.e. para la suma “1 + 1” es un
término, mientras que “+(1, 1)” no lo es), aunque la mayoria se escribe en
notacion prefija (p.e. “gecd(x, y)” denotard el madximo comun divisor entre dos

nameros X e y).

El listado completo de términos que Reconstructor acepta por default (asi como su tipo, aridad y
notacion) se encuentra detallado en el Apéndice al final del capitulo (seccion 4.8). Al igual que con
las férmulas, es posible chequear si algo es un término correcto desde el médulo Query,

seleccionando Term? en la segunda lista desplegable (figura 4.3).
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Language Improperaxioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query
Print valuation log | Save log Clear
~
QUERY: Sentence: v(c,c), Term?
RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.01 seconds
QUERY: Sentence: 1 4+ 1, Term?
RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.0 seconds
QUERY: Sentence: +(1, 1), Term?
RESULT: False
ELAPSED TIME: 0.0 seconds
QUERY: Sentence: v(c, 1 + (2 * (3 - 4))), Term?
RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.0 seconds
v
vie, 1 + (2 * (3 - 4))
Item:
|Sentence v
Query:
|Term? v

Fig. 4.17. Chequeando si una cadena de simbolos es un término correcto.

2. Foérmula con conectiva unaria
Si “¢” es una formula bien formada, entonces “—¢” y “°¢” también lo son. De ese modo, por
ejemplo, “—Falsum”, “——Falsum” y “=°—=°-=CL(c, ¢, ¢)” son formulas bien formadas de MCAR. El

€cO”

operador proviene de la logica LFI1, y significa que la féormula que sigue tiene un valor

determinado (véase la seccion 4.4).

3. Férmula con conectiva binaria

Si “¢” y “y” son formulas bien formadas, entonces “(¢p & y)”, “(¢ or y)”, “(¢ then y)” y “(¢ iff y)”
también lo son. Para el condicional, el programa también acepta “(if ¢ then y)”. Los paréntesis
externos son necesarios excepto cuando son los externos (existe una excepcion mas, véase el caso
de los cuantificadores). De ese modo, el programa aceptara tanto “(Falsum & (Falsum or Verum))”

como “Falsum & (Falsum or Verum)” como féormulas.
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4. Formula cuantificada

Por razones de computabilidad, los cuantificadores en Reconstructor deben estar siempre acotados.
Si “¢” es una formula, “x” es una variable y “T” es un término, entonces “forall x in T (¢)” y “exists
X inT (¢)” son formulas. En cambio, “forall x ¢y “exists X (¢)” no lo son, ya que no estan acotadas.
Cuando la férmula ¢ lleva paréntesis externos (p.e. cuando su constante logica principal es una
conectiva binaria) no es necesario repetir parentesis. De ese modo, Reconstructor aceptara tanto
“forall x in T ((Falsum & Falsum))” como “forall x in T (Falsum & Falsum)”.

Otro punto importante al introducir formulas son los espacios en blanco. Por ejemplo si se
introduce “forall x in T(Falsum)”, dado que falta un espacio entre T y el paréntesis siguiente,
Reconstructor interpretara esto como un intento de aplicar T al argumento Falsum, lo cual no es lo
que el usuario desea. Presionar la tecla F1 hara que los espacios se resalten en amarillo, lo cual
facilita la deteccion de espacios de mas o de menos.

Por ultimo, y en relacion con los cuantificadores, Reconstructor permite también introducir
formulas de la forma “lexists X in T (¢)”. Estas formulas son tomadas como afirmando que existe
uny solo un x tal que ¢. Es decir, al introducir una formula de esta forma, el programa carga como
axioma la oracion “exists x in T (¢ & forall y in T (if [X/y]¢ then y = x))”, en donde [x/y]¢ es el
resultado de sustituir x por y en ¢.

4.1.4 Carga de axiomas impropios

Con este vocabulario, los axiomas impropios de MCAR dados arriba pueden cargarse en

Reconstructor del siguiente modo:

Nombre | Axioma impropio Traduccién al lenguaje de
Reconstructor
IMP1 |B#0 -B = nullset
IMP2 | T#0 =T = nullset
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IMP3 | «cTxT,yes irreflexiva, (3.1) before subset cartp(T, T)
antisimétrica y transitiva (3.2) antireflexive(before, T)
(3.3) antisymmetric(before, T)
(3.4) transitive(before, T)

IMP4 | CLSBxBxT CL subset cartp(B, B, T)
IMP5 | vby € B, vby € B, vt;€ T (si CL(by, by, | forall x1 in B (forall x2 in B (forall y
ti) entonces CL(by, by, ti)) in T (if CL(x1,x2,y) then
CL(x2,x1,))))
IMP6 |v:iBxT—R func(v, B, T, RLS)

Tabla 4.5. Traduccion de los axiomas impropios al lenguaje de Reconstructor

Como puede notarse en IMP3 en las traducciones de 3.2, 3.3, 3.4, Reconstructor incluye modos
abreviados de introducir ciertas oraciones formales. Por ejemplo, al introducir
“antireflexive(before,T)” como axioma, el programa carga en realidad la oracion “forall x in T
(-before(x,x))”. La lista completa de abreviaturas para axiomas impropios se encuentra en el
apéndice de la subseccion 4.8.2.

En el caso de “func(v, B, T, RLS)” (IMP6), el programa carga una oracion formal mas
compleja, que expresa cuales son los tipos de los argumentos y del valor, mas el requisito de
unicidad (a ningun argumento de la funcién se le asigna méas de un valor). Cabe notar que el
requisito de existencia para funciones (a todo miembro del dominio se le asigna al menos un valor)
no es impuesto por la expresion “func(...)”. Esto se debe a dos motivos. El primero es que, en
algunos casos, se quiere permitir que ocurran fallas de denotacién en una funcion; es decir, que
haya argumentos para los cuales la funcién no devuelve ningun valor (que representaran casos de
falta de informacidn, véase la seccion 4.2.2). El segundo es que el requisito de unicidad debe
cuantificar sobre el conjunto del dominio,*? pero este puede ser un conjunto infinito (p.e. los
nimeros naturales). Sin embargo, a pesar de que oraciones de la forma “forall x in NAT (¢)” son
consideradas férmulas bien formadas, arrojaran un error cuando se desee evaluarlas en un modelo

(nuevamente, por motivos de computabilidad, ya que Reconstructor utiliza una semantica

32 El requisito de existencia afirma que para todo argumento posible del dominio la funcién devuelve un valor.
Formalmente ¥x € D (3y € COD (f(x) = y)).
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sustitucional). De todos modos, si se desea agregar el requisito de existencia, esto puede hacerse

manualmente con las herramientas del lenguaje de base.

4.1.5. La ley fundamental

Para la carga de la ley fundamental, las sumatorias y productorias (SUM y PROD) tienen la

siguiente sintaxis:

“SUM([variable especial], [cota inf], [cota sup], [término])” o

“SUM([variable especial], [cota conjuntista], [término])”

“PROD(]variable especial], [cota inf], [cota sup], [término])” 0

“PROD([variable especial], [cota conjuntista], [término])”

Ambas funciones llevan como primer argumento una variable especial (i, necesariamente seguida
de un numero natural). Si se proveen 4 argumentos a la funcion (primera forma para ambas SUM
y PROD), la variable especial asumiré secuencialmente los valores que van desde la cota inferior
hasta la cota superior (ambas cotas deben ser nUmeros naturales, y el salto es de a 1 nimero). Si se
proveen 3 argumentos, el programa asume que la cota es un conjunto, y la variable especial asumira
como valor los elementos del conjunto. El término del final puede contener a la variable especial.

3
De ese modo, “SUM(il, 1, 3, i1)” (interpretado como Z il) denotara 6, mientras que “SUM(i2, {1,

i1=1

3
2}, SUM(, 1, 3, i1))” (interpretado como Z Zil) denotara 36.
i2€{1,2} i1=1

Asi, la ley fundamental puede cargarse del modo siguiente (donde “mod” es la funcion

modulo):
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tioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query

Name: .LF
Axiom:
forall x in T (forall v in T |

SUM|il, B, modi{wviil, x =

SUM|il, B, modiwiil, ¥y

Modify Delete

Fig. 4.18. Ley fundamental de MCAR cargada en Reconstructor

Puede verse en la imagen que el programa contiene varias funcionalidades para volver mas legibles

a las formulas complejas. En primer lugar, ignora los enters y tabs al introducir axiomas. Ademas,

los paréntesis de apertura y de cierre que se corresponden entre si se colorean automaticamente

igual. En tercer lugar, parar el cursor a la izquierda de un paréntesis de apertura hard que tanto €l

como su paréntesis de cierre se resalten en gris. Por ultimo, Reconstructor permite ingresar

comentarios (entre simbolos “%”) que seran ignorados luego.

4.1.6. Especializaciones
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La carga de las especializaciones es similar y puede realizarse desde el mddulo correspondiente.
Existen, sin embargo, algunas ligeras diferencias: al cargar una especializacion, debe decirse de
qué elemento tedrico lo es y con cuantos axiomas cuenta (ya que una misma especializacion puede
contener mas de un axioma; en el caso de MCAR ambas contienen solo uno). Indicado esto, el
lenguaje formal utilizado es exactamente el mismo. Por ejemplo, la primera especializacion de

MCAR se ve del siguiente modo:

Language Improperaxioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query

Theory net: Specialization name: |ESP1
= Fundamental laws Specialization of:  |Fundamental laws v|
ESP1 Number of axioms: |1 ﬁ

ESP2
forall x1 in B (forall yl in T (

if —exists x2 in B (CL{xl, x2, yl)) then

forall y2 in T (if (beforelyl, y2) & —~exists y3 in T before(yl, y3) & before(y3, y2))) then
vixl, yl) = wvixl, y2

Modify Delete

Fig. 4.19. Primera especializacion de MCAR cargada en Reconstructor

En este caso fue necesario hacer ajustes respecto de la oracion formal dada en la seccion anterior.
Esto se debe a que la oracion formal anterior utilizaba una abreviatura que, estrictamente hablando,
no era correcta: contenia al término ti+1 en el consecuente del condicional. Lo mismo ocurre con la
segunda especializacion.
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Una vez cargadas ambas, es posible pedirle al programa que dibuje la red teérica desde el
menu Visualization > Draw theory net, la cual, en el presente caso sencillo, se ve del como en la
figura 4.6a. Redes tedricas mas complejas tendran visualizaciones mas interesantes (véase 4.6b

para un ejemplo).

File Zoom File Zoom
MCAR TSN
_,/’A'“\\ _______——————__“——-——_%_____
ESP1 ESP2 Sel Indiv Sel Grupo
_—'-——__'—__—_F ——~—__,______
Sel Sexual Sel no Sexual
/‘/ \'\.\ ) F__————___P_ ~ 4 _ﬁ___%——___
(a) Lucha Atraccion Supervivencia Fecundidad Sel Artificial
Metod&@gma Inconsciente
(b)

Fig. 4.20. (a) Red tedrica de MCAR en Reconstructor; (b) Red tedrica de la teoria de la seleccion natural
(Ginnobili, 2018, p. 95 simplificada)

4.2. Modelos y el primer método de contrastacion

En esta seccion se muestra como cargar modelos al programa. Los modelos pueden ser de dos tipos,
completos e incompletos (i.e. puede fallar la denotacién de algin término en ellos). Se expone
cémo consultar al programa por la denotacion de un término en un modelo, por si una oracion dada
es satisfecha por un modelo y por si un modelo satisface todos los axiomas propios, leyes
fundamentales y especializaciones cargadas anteriormente.

En base a esto, se introduce el primer procedimiento de testeo de una reconstruccion formal:
los modelos correspondientes a aplicaciones paradigmaticamente exitosas de la teoria deben
satisfacer la formalizacion de las leyes, mientras que modelos correspondientes a aplicaciones no
exitosas deben hacer falsas a alguna ley (a aquella/s que informalmente se piensa que fallan en tal

aplicacion). Se ejemplifica con algunos casos sencillos.

4.2.1 Carga de modelos
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Los modelos (potenciales) completos pueden cargarse desde la pestafia Models. Luego de elegido

un nombre para el modelo en el campo Model name, debe introducirse en el recuadro abajo la

interpretacion para cada término del lenguaje primitivo, en el campo correspondiente. Como

ejemplo, tdbmese la aplicacion de MCAR que contiene dos cuerpos (b1 y b2) y dos tiempos (t1 y t2),

tales que b1 y b2 chocan antes de t1, con velocidades de 2 y —2, y resultan en las velocidades —2 y

2 (un caso de aplicacién potencial exitosa). En Reconstructor, este modelo se veria como sigue:

tioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models |ncomplete models Query

Model name: | 1

CL=

before =

{bl, b2}

{tl, t2}

bl

{tuple(bl, b2, tl)}

{tuple(tl, t2)}

{tuple (tuple(bl,tl), 2), tuple(tuple(b2,tl), -2), tuple(tuple(bl,t),
-2), tuple(tuple(b2,t2), 2)}

Add Delete

Fig. 4.21. Modelo de MCAR cargado en Reconstructor

La sintaxis para la carga de modelos opera como sigue:
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Los dominios deben ser conjuntos de objetos. En Reconstructor (en todos los médulos) es
posible usar tanto la sintaxis “{cl, ¢2, ...}” como “set(cl, c2, ...)” para conjuntos. Los
objetos miembros de los conjuntos pueden ser ellos mismos conjuntos, tuplas (especificadas
con “tuple(...)”), nimeros o strings (e.g. “d1”’). Las ultimas son interpretadas como tipos
de objeto propios de la teoria y no como objetos de alguna clase por default.

Las constantes deben ser objetos de alguno de los dominios, o conjuntos/tuplas construidas
a partir de objetos de los dominios.

Las interpretaciones de relaciones n-arias son conjuntos de n-tuplas, como es estandar. Cada
n-tupla debe contener como elementos a objetos de los dominios, propios o auxiliares/por
default (o conjuntos/tuplas construidos a partir de los dominios).

Las funciones pueden especificarse de dos modos:

- El que se muestra en la imagen, que coincide con un modo estandar de interpretar
una funcioén. Es decir, una interpretacion de un simbolo de funcién es un conjunto
de pares ordenados. Cada par tiene como primer elemento a una tupla (con los
argumentos) y como segundo a un objeto (con el valor de la funcion para esos
argumentos).

- Un modo menos engorroso de cargar interpretaciones de funciones es usar la
sintaxis “f(as, ..., an) = va, f(a;, ..., a) = v2”, en donde f es el término para la funcién,
los aj son argumentos, y los v; valores. Notese que si se introduce la interpretacion
de la funcion de este modo, Reconstructor la guardarad en memoria del primer modo.

Asi, si se actualiza la pestafia, la interpretacion de la funcion se vera como arriba.

Como puede verse, desde la pestafia Models, todas las interpretaciones que son conjuntos se cargan

por extension, listando a los elementos del conjunto. Esto puede ser engorroso cuando los conjuntos

son grandes. Reconstructor permite simular una definicion por comprension desde el modulo de

métodos de determinacion (véase la seccion 4.5).

Una vez cargado un modelo es posible consultar a Reconstructor por la denotacion de un

término en él, desde el médulo Query. Alli, debe seleccionarse la opcion Model en la primer lista

desplegable, escribirse el nombre del modelo a la derecha, seleccionar Denotation? en la lista

inferior izquierda y brindarse el término a evaluar a su derecha. Esta ultima lista desplegable trae

precargados por default los términos primitivos de la teoria, pero puede escribirse en ella para
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consultar por otros términos (primitivos, por default, o términos complejos que tienen ambos). Por

ejemplo:

Language |mproper axioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query
Print valuation log | Save log Clear

____________________________________________ N
QUERY: Model: ml, Denotation c?

RESULT: bl

ELAPSED TIME: 0.0 seconds
QUERY: Model: ml, Denotation 1+17?

RESULT: 2

ELAPSED TIME: 0.0 seconds
QUERY: Model: ml, Denotation PROD(i2, 1, 2, SUM(il, 1, 3, il))?

RESULT: 36

ELAPSED TIME: 0.0 seconds
QUERY: Model: ml, Denotation pset(T) complem {{}}?

RESULT: {{tl}, {t2}, {tl, t2}}

ELAPSED TIME: 0.0 seconds

v
ml

Item:
[Model v
Query:
IDenotation? v || pset(T) complem {{}} V|

Fig. 4.22. Consultas por la denotacion de términos.

4.2.2. Modelos incompletos

Otra funcionalidad que sera util luego es la posibilidad de cargar modelos incompletos. Los
modelos incompletos son aquellos en donde uno o més términos contienen fallas de denotacion.
Esto es, una constante de individuo puede fallar en denotar, una n-tupla de elementos puede no
pertenecer ni a la extension ni a la anti-extension de una relacion y un argumento de una funcion

puede no tener asignado un valor.
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Este tipo de modelos pueden cargarse desde la pestafia Incomplete models.*®* Un ejemplo

de un modelo de este tipo es el siguiente:

tioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query

Model name: |jq

{tuple(bl, b2, tl)}

CL+ =
{tuple(bl, b2, t2), tuple(b2, bl, t2)}
CL-=
{tuple(tl, t2)}
before+ =
{tuple(t2, tl)}
before- =

{tuple (tuple(bl,tl),2), tuple(tuple(b2,tl),-2)}

Delt

Fig. 4.23. Ejemplo de carga de modelo incompleto en MCAR. By T (que no se ven en la captura) son
iguales que en la figura 4.7.

En este caso, se ilustran los tres tipos de indeterminacion: la constante ¢ no recibié ninguna
interpretacion, la tupla (b, by, t1) (entre otras) no pertenece ni a la extension ni a la anti-extension
de CL y las velocidades no estan cargadas para t>. Si se consulta a Reconstructor por la denotacion

de expresiones como “c” el resultado sera indeterminado [indeterminate]. El modo en el que el

33 De hecho, la pestafia Models también acepta el primer y el tercer tipo de indeterminacion.
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programa valla las oraciones gque contienen términos con fallas de denotacion sera explicado en la

seccion 4.4.

4.2.3 Valuaciones v el primer método de contrastacién de reconstrucciones

Una de las funciones centrales de Reconstructor es, como se adelant6 anteriormente, chequear si
una oracion formal es satisfecha por un modelo dado. Una vez cargado un modelo, puede
chequearse si este satisface una oracion desde el médulo Query. Existen dos modos de hacer esto:
(i) elegir Sentence en la primer lista desplegable, escribir la oracion, luego elegir Satisfied by? y
por ultimo dar el nombre del modelo, en la dltima lista; y (ii) elegir Model en la primer lista
desplegable, escribir el nombre del modelo, y luego elegir Satisfies? y el tipo de axioma

(precargado) que se desea evaluar. En la figura 4.10 se ilustra el segundo método.
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Language Improper axioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query

Print valuation log | Savelog | Clear

____________________________________________ ~

QUERY: Model: ml, Satisfies improper axioms?

RESULT:
IMP1l: True
IMP2: True
IMP3.1: True
IMP3.2: True
IMP3.3: True
IMP3.4: True
IMP4: True
IMPS: False
IMP&: True

GLOBAL RESULT: False
ELAPSED TIME: 0.10 seconds

QUERY: Model: ml, Satisfies fundamental laws?

RESULT:
LF: True

GLOBAL RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.03 seconds

ltem:
!Modd v|

Query:
|Satisfies? v || Fundamental laws v|

Fig. 4.24. Consultas sobre la valuacién de los axiomas impropios y la ley fundamental en m1. La valuacién
de las especializaciones puede consultarse de modo idéntico, seleccionando Specializations en la Ultima
lista desplegable.

Como se dijo anteriormente, el modelo m1 pretendia representar a un caso de aplicacion exitoso de
la teoria. Sin embargo, se observa que Reconstructor afirma que uno de los axiomas impropios
(IMP5) es falso. Como se adelantd, esto mostraria que la reconstruccién no es adecuada ya que (y
en esto consiste el test) modelos que traducen aplicaciones paradigmaticamente exitosas de teorias
deben satisfacer las leyes (y viceversa para aplicaciones no exitosas).

Pero Reconstructor no se detiene ahi. Es posible investigar el motivo por el que la
contrastacion fall6. Cuando el valor dado por el programa y las expectativas del usuario no

coinciden puede afirmarse que ocurri6 una de las tres siguientes cosas:
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i. Alguno de los axiomas (en este caso, el axioma impropio 5) fue incorrectamente
formalizado.
ii.  El' modelo no es una traduccion adecuada de la situacién empirica descripta.

iii. Lo que la comunidad cientifica considera un modelo exitoso en realidad no lo es.

Para estos casos, en donde las expectativas y el output no coinciden, Reconstructor incluye otra
herramienta Util para determinar cual de esas tres opciones es el caso, que consiste en la posibilidad
de imprimir el log de valuaciones (i.e. el proceso de razonamiento interno por el que Reconstructor
lleg6 a afirmar que las valuaciones eran esas). Esto se hace oprimiendo el botdn Print valuation
log. Esto abrird un cuadro de didlogo para guardar el log como un archivo .txt que contiene el log
de la ultima valuacion (o conjunto de valuaciones) que se le pidié evaluar. En este caso, para el

axioma IMP5, el log dice lo siguiente:

VALUATION: ['subset(CL,cartp(B,B,T))"]

v(['subset(CL,cartp(B,B,T))"']) = 1.0

PALUATION: ['forall*, 'x1', 'in', 'B', ['forall', 'x2', 'in', 'B', ['forall', '¥', 'in', 'T', [['CL(x1l,x2,v)"']l,
'then', ['CL(x2,x1,y)"'11111]

v(['CL(c,c,30)"]) = 0.0

v([['CL(c,c,50)"], 'then', ['CL(c,c,50)']1]) = 1.0

v(['CL(c,c,51)"]1) = 0.0

v([['CL(c,c,$1)"], 'then', ['CL(c,c,$1)'1]1) = 1.0

v(['forall', 'y', 'in', 'T', [['CL(c,c,y)'], 'then', ['CL(c,c,y)'11]) = 1.0

v(['CL(c,52,50)']) = 1.0

v(['CL($2,¢,50)']) = 0.0

v([['CL(c,$2,50) '], 'then', ['CL($2,c,$0)'1]) = 0.0

v(['forall', 'y', 'in', 'T', [['CL(c,$2,¥)'], 'then', ['CL($2,c,y)']]]) = 0.0

v(['forall', 'x2', 'in', 'B', ['forall', 'y', 'in', 'T', [['CL(c,x2,y)'], 'then', ['CL(x2,c,y)"']111]1) = 0.0
v(['forall', 'x1', 'in', 'B', ['forali', 'x2', 'in', 'B', ['forall', 'y', 'in', 'T', [['CL(x1l,x2,y¥)"'], 'then',
['CL(x2,x1,y)"']111]) = 0.0

Fig. 4.25. Log de valuaciones de Reconstructor. Las formulas se muestran aqui en el formato interno que
el programa usa para almacenarlas y evaluarlas.

Dado que Reconstructor utiliza una semantica sustitucional (por limitaciones computacionales, ya
que los modelos son siempre finitos) puede verse que asigné un nombre a aquellos elementos de
los dominios que no tenian una constante asignada ($0 es t1, $1 es to y $2 es by, estas denotaciones

pueden consultarse desde el mdédulo Query si se desea).
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Recuérdese que el axioma 5 afirmaba que si bx choca con by en ti, entonces by choca con by en
ti (i.e. la relacion de choque es simétrica en las primeras dos posiciones). El programa dictamino

que la oracion es falsa porque:

- CL(by, b2, t1) es verdadera y CL(b2, by, t1) es falsa (lineas 122 y 123 del log)
- Por tanto, CL(b1, b2, t1) — CL(b2, by, t1) es falsa (linea 124)

- Por tanto, la cuantificacion universal sobre las tres posiciones es falsa (lineas 125 a 127)

Es decir, lo que fallo es que (b2, by, t1) no esté en la interpretacion de CL, estando en el caso (ii)
anterior (la situacién empirica fue incorrectamente cargada como modelo). Si se agrega esta tupla
a la denotacién de CL (en el archivo suplementario, ello se hace en un modelo m) se obtiene que
todos los axiomas impropios son verdaderos y que el test es exitoso.

Todo esto ilustra otro punto importante. Como el holismo de la contrastacién nos ensefia,
un test de una hipdtesis nunca lo es de la hipdtesis aislada, sino que siempre existen algunas
presuposiciones que se testean conjuntamente con la hipotesis deseada. Estas incluyen condiciones
iniciales, clausulas ceteris paribus, etc.; incluso, segln las versiones mas radicales, un test puede
incluir partes de la matematica y de la I6gica como parte del conocimiento de background asumido.
Si bien el objetivo de este test es determinar si las leyes fueron correctamente formalizadas (i.e. la
hipotesis seria que las leyes fueron correctamente formalizadas), como todo otro test de toda otra
teoria, también incluye ciertas presuposiciones. En el presente caso, (ii) y (iii) de arriba son algunas
de ellas. De ese modo, al igual que en todo otro ambito cientifico, el fallo del test no implica
automaticamente (i.e. loégicamente) que la hipdtesis sea falsa. Nuevamente, el caso recién
considerado ilustra este punto.

Un test mé&s completo de una teoria utilizando este método consistiria en disefiar distintos
tipos de situaciones (i.e. modelos) en las que leyes deberian ser satisfechas, asi como varios en los
que distintas combinaciones de leyes deberian no valer. En el segundo caso, el programa deberia
arrojar que las leyes particulares que se cree que no valen en tal caso son las que son falsas. En
MCAR esto incluiria disefiar casos que satisfagan (y no satisfagan) la otra ley especial (la que lidia
con cuerpos que no chocan), casos con méas dos cuerpos y mas de dos instantes de tiempo, etc. Si

en todos estos casos la reconstruccion “se comporta igual” que su contraparte informal, entonces
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puede afirmarse que la formalizacion de las leyes es correcta (asumiendo que los otros presupuestos

se satisfacen también).

4.3. Condiciones de ligadura

Como se expuso en el capitulo 3, las condiciones de ligadura son constricciones que actlian no
sobre cada modelo individualmente, sino sobre la aceptabilidad conjunta de varios modelos. En
otras palabras, no es un modelo aislado el que satisfara 0 no una condicion de ligadura, sino que
debe evaluarse esto en un conjunto de modelos. Por otro lado, las condiciones de ligadura se
formulan en un lenguaje formal, pero desde un metanivel, e incluyen a veces términos que no son
términos del vocabulario formal de la teoria. En esta seccion, se muestra como todas estas
caracteristicas se encuentran incorporadas en Reconstructor. Para ello, se introducen dos

condiciones de ligadura a la reconstruccion formal siendo usada de ejemplo (MCAR).

4.3.1. Condicién de igualdad de la velocidad

Una primera condicion de ligadura que se introducira en MCAR afirma que si un mismo cuerpo
esta presente en dos aplicaciones (modelos) distintos de la teoria, entonces en un mismo tiempo, el
cuerpo debe poseer la misma velocidad. En una reconstruccion estructuralista estandar, esto podria

formularse del siguiente modo:

Ci(MCAR): X € C1siysolosi @ #X € My(MCAR) y para todo x, y € X,
todo b y todo t: sib € Bx N By y t € Tx N Ty entonces, vx(b, t) = vy(b, t)

Las condiciones de ligadura pueden ser ingresadas a Reconstructor desde la pestafia Constraints.
En esta pestafia, la parte del medio actia de modo similar las pestafias Improper axioms y
Fundamental laws. Es decir, se elige un nombre para la condicion y se la carga en el campo

inferior derecho. El software incluye otros dos términos por default (que solo pueden ser usados
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desde este mddulo, ya que pertenecen al metalenguaje), con el objetivo de poder cargar condiciones
de ligadura. Ellos son:

=  “modelset”: es una constante de individuo, que referira al conjunto de los modelos en los
que se esta evaluando el constraint (la variable X arriba).
= “denotation”: funcion diadica, “denotation(x, y)” refiere a la denotacion del término x en el

modelo y.

Con ayuda de estos dos términos por default la condicién Ci1 puede cargarse del siguiente modo:

Constraint name: EC‘I

forall xl1 in modelset (forall x2 in modelset (
forall yl in denotation|(B, xl1 forall y2 in denotation({B, x2
forall zl in denotation(T, x1) (forall z2 in denotation(T, x2) |
if (y1 = y2 & z1 = z2) then
denotation(v(yl,zl), x1) = denotation(v(y2,z2), x2)

Modify Delete

Fig. 4.26. Carga de la condicion de ligadura C; en Reconstructor

Como se observa, es necesario hacer alguna traduccion entre el lenguaje formal y el lenguaje de
Reconstructor (p.e. porque b y t estan cuantificadas sin cota en la oracion original). Sin embargo,
la sintaxis de Reconstructor es al menos tan transparente y legible como la original.

Para evaluar si una condicion de ligadura es satisfecha por un conjunto de modelos, se debe
ir al modulo Query. Para ilustrar esta funcionalidad agregaré dos modelos, ms 'y ms, el primero de
los cuales es compatible con m; (introducido anteriormente) y el segundo no lo es (contiene una
velocidad distinta para by y b2 en t;) —aunque ambos satisfacen las leyes individualmente, como
puede observarse en la primera consulta de la figura 4.13.3*

34 La opcién Theory en la tercer lista desplegable, para la opcién Model set, testea si el conjunto de modelos dado
satisface todos los axiomas (impropios, leyes, especializaciones y condiciones de ligadura) de la teoria.
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Language Improper axioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query
Print valuation log | Save log Clear

____________________________________________ ~N
QUERY: Model set: {m2, m3, m4}, Theory MCAR?

IMPROPER AXIOMS: True

FUNDAMENTAL LAWS: True

SPECIALIZATIONS: True

CONSTRAINTS: False

GLOBAL RESULT: False

ELAPSED TIME: 0.05 seconds
QUERY: Model set: {m2, m3}, Constraint C1l?

RESULT: True

ELAPSED TIME: 0.0 seconds
QUERY: Model set: {m2, m4}, Constraint C1l?

RESULT: False

ELAPSED TIME: 0.0 seconds

W
{m2, m4}

Item:
|Mode| set v
Query:
|C0nstraint? ~|IC1 V|

Fig. 4.27. Consultas sobre la satisfaccién de condiciones de ligadura por un conjunto de modelos.

Al igual gue en la seccién 4.2.3., un modo de contrastar que una formalizacién de una condicion
de ligadura sea adecuada es comparando los resultados que pre-formalmente se esperarian con el
output del programa, para consultas sobre la verdad o falsedad de la condicion en un conjunto de

modelos.

4.3.2. Condicion de extensividad del volumen

Para ilustrar una funcionalidad adicional (la posibilidad de agregar lenguaje metateoérico) sera
conveniente agregar un concepto mas al lenguaje objeto de la teoria —Ilo haré a través de la funcion
unaria g, que representa al volumen de un cuerpo (puede agregarse a Reconstructor desde la pestafia

Language, como se ilustrd anteriormente). La condicion de ligadura nueva afirmard que si un
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cuerpo bz en un modelo y es el resultado de concatenar dos cuerpos b: y bz de otro modelo x,
entonces el volumen de bz es igual a la suma de los volimenes de b1 y b2 (este es otro tipo de
condicion de ligadura tipico de las teorias; p.e. existe uno similar para la masa en la mecénica
newtoniana del choque, véase Balzer et al., [1987] 2012, p. 153). En formato estructuralista, esto

se expresaria como sigue:

C2 es una condicion de ligadura de extensividad del volumen en MCAR si y solo si existe ¢ tal que:
= +C (BxBxB),conB={Bx/xe€M,(MCAR)}
= Paratoda X, X € Czsisolosi @ #X € My(MCAR) y para todo x, y € X,
todob, b’y b’
sib,b’eBxyb’”€Byy-«(b, b, b"), entonces, qy(b ") = gx(b) + gx(b")

Esta condicidn de ligadura presupone la existencia de un término « del metalenguaje, tal que (b,
b’, b”’) representa a la afirmacién de que 5’ es una concatenacion de by »°. Asimismo, evaluar si
esta condicion se satisface en un conjunto de modelos presupone contar con una interpretacion para
este término metatedrico. Ambas cosas pueden cargarse desde la pestafia Constraints, en la parte
superior (que funciona de modo similar a la pestafia Language) e inferior (que funciona de manera

similar a la pestafia Models).
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Language |Improper axioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query

MNumber of metatheoretical concepts: |1 jl

1. |concat Relation Arity: |3 jl

Ok Erase all

C1 Constraint name: [C2
c2

forall x1 in modelset (forall x2 in modelset |

forall yl in denotation|B, x1) (forall y2 in denotation|B, x1 forall y3 in denotation|B, x2
if c:anc:at:[yl, v2, y.’:‘) then

denotation(g(y3), x2) = denotation(g(vl), x1) + denctation(g(vi), x1)

Modify Delete

{tuple (bl, b2, b3)}
concat =

Ok

Fig. 4.28. Carga de lenguaje metate6rico y de una interpretacion para este lenguaje, desde la pestafia
Constraints. EI término metatedrico « fue cargado como “concat”, para que sea mas sencillo de escribir
con un teclado QUERTY. La parte del medio de la imagen contiene la formalizacion de Co.

Una vez cargada esta condicion de ligadura, puede testearse la correccion de la formalizacion
(expuesta en el campo del medio en la figura 4.14) insertando dos nuevos modelos, ms y me, que

contengan un cuerpo bs. Para ilustrar, se da a b1 y bz un volumen de 1 en m2 y a bz un volumen de
2y 3 en msy me, respectivamente.
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Language Improper axioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query
Print valuation log | Save log Clear
____________________________________________ N
QUERY: Model set: {m2, m5}, Constraint C2?
RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.0 seconds
QUERY: Model set: {m2, mé}, Constraint C2?
RESULT: False
ELAPSED TIME: 0.0 seconds
v
{m2, mé
Item:
|Mode| set v
Query:
|C0nstraint? ~ |C2 ‘

Fig. 4.29. Contrastacion de la adecuacion de la formalizacion de Co.

4.4. La semantica paracompleta de Reconstructor

Como se expuso en la seccion 4.2.2., Reconstructor permite cargar modelos incompletos, que
contienen fallas de denotacion. Para evaluar oraciones en un modelo de este tipo, el programa
emplea una seméntica no-clasica, trivaluada y paracompleta.

En cuanto al uso de l6gicas no clasicas en el marco del estructuralismo metatedrico no existe
literatura previa disponible. Si bien hay usos previos de logicas trivaluadas paracompletas para
representar casos de falta de informacion (véanse Cobreros, Egré, Ripley, & van Rooij, 2014;
Gottwald, 2017; Kleene, 1952; Lukasiewicz, 1920 —republicado en inglés en Lukasiewicz,
1970—; Nolt, 2018; Priest, 2008), ellas no fueron aplicadas detalladamente a contextos cientificos,
y menos aun en el marco de una metateoria formal. Hacer esto tiene pleno sentido ya que existen
casos en la practica cientifica en las que un investigador no conoce de antemano las denotaciones
de todos los conceptos en una aplicacion (modelo) dada, y que pueden ser fructiferamente
representados como casos de fallas de denotacion. Esto ocurre, por ejemplo, previamente a hacer

una prediccion o a realizar cierta observacion.
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En esta seccidn se describe este aparato semantico en detalle. Esto no solo agregara otro
uso interesante para las ldgicas trivaluadas paracompletas (véase Cobreros, Egré, Ripley, & van
Rooij, 2014 para un resumen de los usos actuales) y un uso novedoso de lIégicas no clasicas en
metateorias formales, sino que ademas me permitira introducir un nuevo modo de contrastar una

reconstruccion.

4.4.1. Atbmicas y conectivas

Para explicar el modo en el que Reconstructor se comporta con modelos incompletos, cargaré, en

primer lugar el siguiente modelo incompleto (bajo el nombre i, en el archivo suplementario).

i2 = (Bi2, Ti2, Ci2, beforeiz, CLi2, Qi2, Vi2)
Bi2 = {by, b2}

Tio = {ty, t2}

ciz = [falla de denotacion]

beforei” = {(t1, t2)}

beforeix™ = {(t1, t1), (to, t1), (t2, t2)}
CLi2" = {(b1, b2, t1), (b2, b1, t1)}

CLi2 = {(by, by, t1), (b2, b2, t1)}

Giz = {{(b1), 1), ((b2), 1)}

viz = {{(b1, t1), 5), {(bz, t2), =5)}

Con este modelo, es posible ejemplificar el modo como Reconstructor se comporta en casos de
fallas de denotacion. Para comenzar, si una atomica contiene un término cuya denotacion falla,
entonces la atomica recibira valor 0.5 (indeterminado; véase la figura 4.16). Caso contrario, la
clausula clasica para atomicas es usada.

Para oraciones que contienen una conectiva como su simbolo principal, la situacion es un
poco mas compleja. No se quiere que toda formula que contiene una subférmula con valor 0.5
tenga a su vez valor 0.5. La interpretacion intuitiva del valor 0.5 para una oracion es que la oracién

en cuestion tiene un valor de verdad determinado (es decir, es o bien verdadera o bien falsa), pero
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gue no conocemos por alguna limitacion empirica o epistémica. Esto contrasta con interpretaciones
del valor 0.5 como la ausencia de valor de verdad (p.e. para oraciones que puedan ser consideradas
vacias de significado, como oraciones gramaticalmente mal formadas —Ia ldogica trivaluada de
Bochvar (1938) permite lidiar més adecuadamente con ese tipo de casos).

En su lugar, considérese la oracion “CL(c, ¢, ¢) V Verum”. En iz, no conocemos el valor de
verdad del disyunto de la izquierda (i.e. “CL(c, ¢, ¢)” recibe valor 0.5, véase arriba) dado que la
constante c falla en denotar. Sin embargo, esto no importa a fin de evaluar la oracion completa ya
que basta con que un disyunto sea verdadero para que una disyuncién lo sea, y el segundo disyunto
lo es. En otras palabras, o bien “CL(c, ¢, ¢)” es verdadera o bien es falsa. Pero en ambos casos
“CL(c, c, ¢) V Verum” sera verdadera, con lo cual nuestro desconocimiento del valor de verdad de
“CL(c, ¢, ¢)” no afecta a nuestro conocimiento del valor de la oracién completa. Por otra parte, la
oracion “CL(c, ¢, ¢) A Verum” si deberia recibir el valor 0.5, ya que si “CL(c, ¢, ¢)” fuese verdadera
la oracidn recibiria el valor 1, mientras que si fuese falsa, la oracion recibiria el valor 0; por tanto,
dado que no se conoce el valor de “CL(c, ¢, €)”, no hay modo de saber si la oracion completa es
verdadera o falsa.

Extender esta linea de razonamiento al resto de las conectivas clasicas da como resultado
las siguientes tablas de verdad, que corresponden con las matrices de la I6gica Kz (introducidas por
Kleene, 1952):

- Vv 1 |{05] 0

1 0 1 1 1 1

05| 05 0.5 1 | 05|05

0 1 0 1 |05 0
A 1 1]05] 0 — 1 /05| 0
1 1 /05| 0 1 1 /05| 0
05{05]05| O 0.5 1 | 05|05
0 0 0 0 0 1 1 1

Tablas 4.6 a 4.5. Tablas de verdad para las conectivas.

De este modo, Reconstructor otorga los siguientes resultados a consultas desde el modelo Query:
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Language Improperaxioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query

: CL(c,c,c), Satisfied by 12?7

QUERY: Sentence
RESULT:
ELAPSED

QUERY: Sentence:
RESULT:
ELAPSED

QUERY: Sentence:
RESULT:
ELAPSED

Item:

|Sentence

Query:

[Satisfied by?

Indeterminate
TIME: 0.0 seconds

CL(c,c,c) or Verum, Satisfied by 127

True
TIME: 0.0 seconds

CL(c,c,c) & Verum, Satisfied by i2?

Indeterminate
TIME: 0.00 seconds

cL(c,c,c) & Verum

Print valuation log | Save log Clear

- |

Fig. 4.30. Resultados de consultas de satisfaccidn de oraciones en modelos incompletos, parte 1.

Por ultimo, nétese que Reconstructor esta disefiado para consultar acerca del valor de verdad de

una oracion en un modelo dado. No incluye una definicion de consecuencia logica (no chequea si

una inferencia es valida en el lenguaje objeto). Por tanto, aunque utiliza las matrices de Ks,

estrictamente hablando, no implementa a la logica Ks. Por supuesto que, dadas estas clausulas

semanticas, el programa si infiere el valor de verdad que una oracion tendra en un modelo. Por

ejemplo, si se le pide dar vim(=¢) y esta dado en m que vm(¢) = O entonces, dado que una de las

clausulas semanticas afirma que “si vm(¢) = O entonces vm(=¢) = 17, Reconstructor inferira

(utilizando un modus ponens) que vm(=¢) = 1. La légica que Reconstructor implementa para hacer

este tipo de inferencias metatedricas (semanticas) es la légica clésica. Esto es usual en enfoques no

clésicos, en donde la metateoria suele ser clasica.
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4.4.2. Cuantificadores

Los cuantificadores son evaluados de manera estandar en Reconstructor, como la conjuncion (para
el universal) y disyuncion (para el existencial) de todas sus instancias. Sin embargo, es necesario
hacer algunas cualificaciones. Recuérdese que el lenguaje de base del programa incluye (entre otras
cosas) a la aritmética, y con ello a términos como los numerales, que son siempre interpretados de
modo estandar en todo modelo (completo e incompleto). Es decir, todo modelo de Reconstructor
es en realidad infinito (ya que contiene a N como dominio auxiliar), aunque esto no se vea
explicitamente desde a pestafia Models. Por tanto, por motivos obvios de computabilidad, los
cuantificadores deben estar siempre acotados a conjuntos finitos (véase 4.3.1). Esto introduce una
complicacion adicional, y es que el término de la cota de un cuantificador puede fallar en denotar.

Versiones previas del programa lidiaban con este problema simplemente dando valor 0.5 a
una oracion cuantificada cuya cota fallaba en denotar. Sin embargo, ello dejaba como
indeterminadas a oraciones que deberian tener un valor determinado. Por ejemplo, la oracion “Vvx
in {c} (Verum)” deberia ser verdadera en iz, dado que sin importar lo que ¢ denote, la oracion sera
verdadera de todos modos. Para corregir esto, se utilizo la siguiente estrategia. Cada vez que la
denotacion de la cota es indeterminada, las variables libres ligadas por el cuantificador son
sustituidas por una constante especial “indeterminum”. Toda atomica que contiene a esta constante
recibe valor 0.5. Asi, “Vxin {c} (Verum)” recibe valor 1, mientras que “vxin {c} (q(x) = 1)” recibe
valor 0.5 (a pesar de que q esta determinada para todo elemento de su dominio) —véase la figura
4.17.

Por otra parte, notese que “Vx € A (¢)” es una abreviacion de “Vx (X € A — ¢)”, mientras
que “3Ix € A (¢)” lo es de “3Ix (X € A A ¢)”. Sin embargo, en caso de cota con falla de denotacion
el término A puede denotar cualquier cosa, incluyendo al conjunto vacio. Pero si A fuese el conjunto
vacio, “VX (X € A — ¢)” seria verdadera independientemente de la valuacion de ¢ (ya que el
antecedente del condicional seria falso para toda sustitucion de x), mientras que “3x (X € A A ¢)”
seria falsa (ya que el primer conyunto seria siempre falso). Por ello, las formulas de la forma “Vx
€ A (¢)” en donde la denotacion de A falla nunca reciben valor 0 (dado que para algunas
denotaciones posibles serian verdaderas), mientras que formulas de la forma “3x € A (¢)” nunca

reciben valor 1 (por motivos analogos). Esto da como resultado el tltimo caso de la figura 4.17:
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Language |mproper axioms Fundamental laws Specializations Determination methods Constraints Models Incomplete models Query

Print valuation log | Save log Clear

forall x in {c} (Verum), Satisfied by 1i2?

True
TIME: 0.0 seconds

forall x in {c} (g(c) = 1), Satisfied by 1i2?

Indeterminate
TIME: 0.0 seconds

QUERY: Sentence:
RESULT:
ELAPSED

QUERY: Sentence:
RESULT:
ELAPSED

QUERY: Sentence:
RESULT:
ELAPSED

Iterm:

lSentence

Query:

[Satisfied by?

forall x in {c} (Falsum), Satisfied by i2?

Indeterminate
TIME: 0.01 seconds

forall x in {c} (Falsum)

Submit

Fig. 4.31. Resultados de consultas de satisfaccion de oraciones en modelos incompletos, parte 2.

4.4.3. Recaptura

~ |

El aparato seméantico introducido hasta este punto, aunque es mayormente adecuado para los

propositos filosoficos para los que Reconstructor fue disefiado, tiene un potencial problema. Este

consiste en que algunas oraciones reciben valor indeterminado cuando deberian ser verdaderas (o

falsas). Un ejemplo claro de ello es la oracion “q(c) = 1 vV —q(c) = 1 en i, que deberia ser verdadera

ya que cualquiera sea la denotacion de c, la oracion sera verdadera. Sin embargo, dado que “q(c) =

1” es indeterminada, también lo serdn su negacion y la disyuncion entre ambas, de acuerdo a las

tablas de Ks. Lo mismo ocurriria con cualquier otra formula que sea una tautologia clasica que

contenga atémicas indeterminadas, asi como con oraciones que son teoremas de la teoria, y que por

tanto deberian ser verdaderas en todo modelo suyo, aunque algunos términos fallen en denotar.
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Hay dos modos posibles de lidiar con este problema, el primero basado en légicas libres y
el segundo en métodos de recaptura. Se exponen en ese orden a continuacion, y se explica por qué
se prefirio el segundo metodo al primero en la implementacion de Reconstructor.

El primer enfoque posible, basado en l6gicas libres y supervaluaciones (véase Nolt, 2018),
consistiria en lo siguiente. Para evaluar una oracion con un término b que falla en denotar, asignese
todo posible objeto del dominio a b y véase la valuacion de la oracion resultante. Si todas las
asignaciones son verdaderas, entonces la oracion original también lo es. Si todas son falsas, la
oracion original es falsa. En caso contrario, la oracion recibe un valor indeterminado. La razén por
la que esto no se implemento en Reconstructor es obvia: de hecho computar una valuacién de este
modo seria imposible ya que, como se dijo, todo modelo es infinito (b podria ser miembro de algun
conjunto auxiliar como los nimeros naturales). Por tanto, asignar toda denotacion posible a b
requeriria evaluar la oracion con infinitas sustituciones de b.

El segundo método se basa en la idea de recaptura (Tajer, 2018; Teijeiro, 2018). La idea
aqui sera “marcar” con una constante del lenguaje objeto que se esta en un contexto clasico (i.e. de
valores de verdad no indeterminados para una férmula). La constante en cuestion sera el operador
de determinacion (presente en légicas como LFI1, véase Carnielli & Coniglio, 2016), ° en

Reconstructor, cuya tabla de verdad es:

1 0
0 0.5
1 1

Tabla 4.6. Tabla de verdad para el operador de determinacion.

Lo que esta constante hace es devolver el valor 1 cuando la oracién que sigue tiene un valor
determinado, y O cuando tiene valor indeterminado. Es decir, °¢ afirma que ¢ tiene un valor
determinado. De ese modo, permite afirmar cosas del estilo “si el valor de la oracion ¢ es
determinado, entonces y”. Asi, si bien “q(c) = 1 vV —q(c) = 1” continuara teniendo valor
indeterminado, al menos puede expresarse la oracion “°q(c)=1— (q(c)=1V —q(c) = 1), que sera
verdadera en todo modelo. En el caso de los teoremas de la teoria, para verificar que valen también

en modelos incompletos, lo que podria hacerse (aunque seria engorroso) es formular la oracion
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“°(AAx) — T”, en donde AAX es la conjuncion de los axiomas de la teoria y T el teorema en

cuestion.

4.5. Métodos de determinacién manuales

Como se expuso en el capitulo 3, de acuerdo a la metateoria estructuralista, una teoria es mas que
un conjunto de axiomas. Las teorias también contienen otros tipos de elementos. Uno de esos otros,
las condiciones de ligadura, ya fueron tratados en este capitulo. En esta seccion se expone como
Reconstructor lidia con otro tipo de elemento: los métodos de determinacion. Esto lo hace a traves
del modulo Determination methods, uno de los mas Utiles del software. Los métodos de
determinacion en Reconstructor pueden ser manuales (i.e. cargados por el usuario, esta seccion) o
automaticos (i.e. inferidos por el programa a partir de las leyes, seccidn siguiente). Como se vera a
continuacién, la carga de métodos manuales presupone algunos conocimientos de programacion,

no asi con los métodos automaticos de la seccion siguiente.

4.5.1. Carga de métodos: un método T-tedrico

Como se presentd en el capitulo 3, un método de determinacién es (pretedricamente) un modo
sistematico de hallar la extension de un concepto. Reconstructor elucida e implementa esta idea a
través de la nocion de algoritmo. Como se vio anteriormente, esta no es la elucidacion estandar de
dicha nocion (la cual apela a clases de modelos). Me extenderé sobre las consecuencias
conceptuales de este punto en el capitulo 6. Aqui me centraré en mostrar su implementacion en el
software.

En el programa, un método de determinacion es un algoritmo, esto es, una secuencia
ordenada de pasos a seguir, que no requieren creatividad, y que, dado cierto input, da como
resultado la extension deseada del concepto. Los algoritmos deben escribirse en un lenguaje de
programacion, en este caso Python 3. Esto se debe a que es el lenguaje en el que Reconstructor
mismo esta programado (i.e. la descarga misma del programa incluye a un intérprete de Python).

Por otro lado, Python como lenguaje tiene algunas ventajas: tiene una sintaxis relativamente
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transparente y es facil de aprender (comparativamente con otros lenguajes, al menos). La ventaja
de cargar a los métodos de determinacién como algoritmos es que los algoritmos pueden luego ser
ejecutados por una computadora. De ese modo, los métodos de determinacion serviran para
completar las denotaciones de modelos incompletos.

El modo mas sencillo de introducir esta funcionalidad es a través de un ejemplo. Se muestra
a continuacion como cargar un método de MCAR que aplica la especializacién ESP2, para
determinar las velocidades de dos cuerpos que chocan. Informalmente, el input de este método
consiste en los conceptos B, T, before, CL y v (las interpretaciones de estos términos en un modelo).
Es decir, es necesario conocer de antemano cudl es el conjunto de cuerpos, de tiempos, la relacion
de precedencia temporal, la relacion de choque y las velocidades (iniciales). Dado todo esto, el

algoritmo operard como sigue:

Inputs: B, T, before, CL, v [sus interpretaciones en un modelo particular]
1. Para todo instante de tiempo x1 en T:
2. Si hay un tiempo x2 sucesor en T:
3. Para todo cuerpo y; en B:
4. Para todo cuerpo y» en B:
5. Si (y1, y2, x1) € CL:
6. Obtener las velocidades v(y1, X1) y V(y2, X1)
7. Si ambas estan determinadas:
8. Agregar v(y1, X2) = —V(y1, X1) aVv
9. Agregar Vv(y2, X2) = —V(y2, X1) aVv

10. Devolver v

Las instrucciones en un algoritmo se ejecutaran secuencialmente, una a una. En algunos casos, la
ejecucion puede saltar desde un paso hacia otro que esta mas atras. Por ejemplo, los bloques
indentados representan aqui partes de codigo que pueden ejecutarse mas de una vez, por estar en el
contexto de un loop (en este caso, un cuantificador universal). Por ejemplo, si en el modelo dado
B = {bs, b}, entonces se ejecutaran las instrucciones 4-9 primero con y1 = b1 y luego con y; = by.
En cada una de estas dos ejecuciones, los pasos 5-9 se ejecutaran primero con y» = b1 y luego con

y2 = b2 (ya que hay otro cuantificador universal en el paso 4.). El paso 2. esta simplificado arriba.
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Para que el algoritmo no requiera ningun tipo de creatividad deben darse instrucciones mas
especificas (véase a continuacion).

Para cargar este algoritmo en Reconstructor, se debe ir a la pestafia Determination
methods. Desde alli, en el sector del medio a la izquierda, se elige primero un nombre para el
método y se agregan los conceptos input a la lista. Al oprimir el botén >>, se habilitara el campo

de la derecha, y se completaran automaticamente algunas cosas.

Method name: |veloc_ESP2 | def veloc ESP2 (B, T, CL, before, v, models, incmodels):

For concept:  |v |
Inputs: v | return v

Add Delete

CL

before

Modify Delete

Fig. 4.32. Pasos iniciales para la carga de un método de determinacion

Como puede verse, en Reconstructor, los métodos de determinacion son funciones de Python.
Como argumentos, estas funciones tienen a los conceptos del modelo que se dan como input. Dos
constantes especiales, “models” e “incmodels”, contienen a todos los modelos completos e
incompletos (para la carga de métodos que usan alguna condicion de ligadura, véase la subseccion
4.5.4.). El valor a devolver debe ser el concepto para el cual el método esta disefiado. Teniendo

todo esto en cuenta, el algoritmo anterior se traduce en el lenguaje de Python a lo siguiente:

def veloc ESP2(B, T, before, CL, v, models, incmodels):
v = set(v)
for x1 in T:
# Para cada tiempo x1, chequear si hay un tiempo x2 sucesor
x2 = None
for z in T:

if (x1, z) in before:
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instante_siguiente = True
for x3 in T:
if (x1, x3) in before and (x3, z) in before:
instante_siguiente = False
if instante_siguiente:
X2 =12z
break
# Si hay:
if x2 is not None:
# Para todo par de cuerpos
for yl1 in B:
for y2 in B:
# Si chocan:
if (y1, y2, x1) in CL:
# Obtener las velocidades iniciales
v_yl = None
v_y2 = None
for v_argument in v:
if v_argument[@] == (y1, x1):
v_yl = v_argument[1]
if v_argument[0] == (y2, x1):
v_y2 = v_argument[1]

# Si ambas estan determinadas, agregar las velocidades finales

if v_yl is not None and v_y2 is not None:

v.add(((y1l, x2), -v_yl))
v.add(((y2, x2), -v_y2))

return v

Para el lector conocedor de Python, hay algunos puntos a destacar en el cédigo de arriba (en caso
de desconocimiento, el lector puede saltar directamente a la subseccion siguiente). Para comenzar,
los modelos en Reconstructor son diccionarios de Python, en donde las keys son los términos y los
values sus interpretaciones. Las interpretaciones (los values) siguen el mismo formato que en la
pestafia Models: las interpretaciones de constantes son objetos (nimeros, conjuntos, o strings para

los objetos propios de la teoria como by), las de predicados monadicos son conjuntos de objetos,
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las de predicados n-adicos conjuntos de n-tuplas de objetos y las de funciones n-adicas pares
ordenados, en donde el primer elemento es una n-tupla.

Las interpretaciones de los predicados y funciones (asi como cualquier conjunto dentro de
una interpretacion) son frozensets, no sets; del mismo modo, todas las tuplas de elementos son
objetos de la clase tuple, no list. De ese modo, la primera linea del cédigo transforma v a set, ya
que se quiere agregar elementos a v (las dos lineas antes de la ultima). Si el objeto del return
statement es un objeto de la clase set (como en este caso) el programa lo convertira
automaticamente en un frozenset (vease la figura 4.20 abajo).

En segundo lugar, los términos que fallan en denotar tendran asignada la constante None
como value. De ahi que el chequeo de si las velocidades iniciales estan determinadas se realice
como en la cuarta linea de abajo hacia arriba.

Adicionalmente, cabe notar que, en modelos incompletos, las interpretaciones de
predicados son pares ordenados, el primer elemento siendo la extension (un conjunto) y el segundo
la anti-extension (otro conjunto). De ese modo, el codigo de arriba solo funcionara si se lo ejecuta
en un modelo completo. Para que funcionase también en modelos incompletos, deberia
complejizarselo (p.e. en lineas como “if (x1, z) in before:” deberia chequearse primero si before
es un objeto de tipo frozenset, en cuyo caso se ejecuta lo anterior, o0 si es un objeto de tipo tuple, en
cuyo caso el codigo a ejecutar seria “if (x1, z) in before[@]:”). Por mor de la legibilidad, se lo
deja de este modo aqui.

Por altimo, ya que no hay consola ni por tanto funcion print, para ver el contenido de una
variable puede usarse el método messagebox.showinfo([titulo de la ventana], [mensaje]), que abrira
un cuadro de dialogo con el contenido dado como mensaje. Esto puede resultar Gtil si el resultado

de ejecutar el método (subseccion siguiente) no es el esperado.

4.5.2. Ejecucion de métodos de determinacion

Una vez definido un método de determinacidn, es posible ejecutarlo tomando a un modelo como
input. Esto se realiza desde la parte inferior de la pestafia Determination methods. Para ilustrar
esta funcionalidad se agrega al archivo suplementario un modelo m7, que contiene dos cuerpos by

y b2, y tres tiempos ti, t2 y t3. Los cuerpos chocan en t1 con velocidades de 3y —3, y luego vuelven
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achocar en tz con las velocidades resultantes del primer choque (para que la situacion sea plausible,
imaginese gue los cuerpos son dos bolillas rodando sobre una pista circular). Sus velocidades en t2
y en t3 no estan determinadas (recuérdese que los modelos completos permiten este tipo de falla de
denotacion, véase la nota al pie 33). Para ejecutar el método recién cargado en este modelo se deben
llenar los datos de la izquierda (método manual, el nombre del método y el nombre del modelo) y

oprimir el boton Determine.

Type: Manual Additional input:

Method: |veloc_ESP2

Apply to: |m7 v
[] iterate

Determine

Fig. 4.33. Ventana para la ejecucién de un método de determinacion.

Tras la ejecucion, el programa devolvera o bien un mensaje de error (si hubo algun error en la
ejecucion) o bien un mensaje con el resultado de la determinacion, preguntando si se desea guardar

el resultado en el modelo. En este caso, el mensaje se ve asi:

[ Result

The result of the determination is:
frozenset{{(('b1’, "t27, -3), ((b1", 't17), 3), ((bZ’, "t27, 3), (b2,
‘117, -3

Elapsed time: 0.00 seconds

Save to model?

Fig. 4.34. Resultado de la ejecucién del método anterior en my.

Notese que el programa encontro las velocidades para t2. Si se guarda el resultado en el modelo y
se vuelve a ejecutar el mismo método, se encontraran las velocidades para ts.

Activar la opcion Iterate antes de ejecutar un método (véase la figura 4.19) hara que el
programa continte ejecutando el método hasta que la denotacion del concepto a determinar no se
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modifique. Por ejemplo, en este caso, activar esta opcién hara que el programa encuentre tanto los

valores de tz como los de t2 en una Unica ejecucion.

4.5.3. El sequndo método de testeo de reconstrucciones

El procedimiento realizado en la seccion anterior es el andlogo formal a la realizacion de una
prediccion. Se partié de una situacién con informacion parcialmente incompleta o desconocida y
aplicando las leyes de la teoria (0 mas precisamente, un algoritmo basado en esas leyes) se
obtuvieron los valores que se desconocian. De ese modo, el primer método de testeo de
reconstrucciones (subseccion 4.2.3) puede adaptarse para chequear la correccion de la
formalizacion de un método de determinacion como un algoritmo. Es decir, puede concluirse que
un método de determinacion quedd bien formalizado si las predicciones que se realizan con la
contraparte informal del algoritmo dan el mismo resultado que las que arroja Reconstructor al
ejecutar ese algoritmo.

Adicionalmente, la posibilidad de completar modelos utilizando métodos T-tedricos
habilita un segundo tipo de chequeo de una reconstruccion, que funciona por coherencia interna.
El punto de partida es que puede evaluarse la satisfaccion de las leyes (desde el modelo Query) de
modelos completados con un método de determinacion. El segundo método consistiria entonces en
chequear que los modelos asi completados satisfagan las leyes. Si no lo hacen, entonces o bien el
método o bien las leyes estan mal formalizados (o bien hay una incoherencia en la teoria objeto,

pero se estd asumiendo que ese no es el caso).

4.5.4. Métodos T-no-tedricos y métodos basados en condiciones de ligadura

Por Gltimo en esta seccidn, se introducen algunas funcionalidades adicionales de los métodos
manuales que los métodos automaticos de la seccion siguiente actualmente no poseen. Ellos son la
posibilidad de cargar métodos no-tedricos (que presuponen lenguaje externo a la teoria) y la

posibilidad de usar métodos basados en condiciones de ligadura.
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Para lo primero, el ejemplo a considerar sera la determinacién de la velocidad de un cuerpo
en MCAR a partir de la distancia recorrida en cierto tiempo. Mas precisamente, la velocidad de un
cuerpo en tx (que en MCAR representa un instante de tiempo) puede medirse tomando algun
intervalo de duracion 2j, [tx-j, tx+j] (donde tx-j deberia ser posterior al instante anterior a tx en el
modelo de MCAR; y tx+j debera ser anterior al siguiente instante en el modelo), y midiendo la
diferencia en la posicién inicial y final de un cuerpo en ese intervalo. Si representamos a la posicién
inicial y final como dos coordenadas pi y pr sobre un eje,** el método consistiria en aplicar la
ecuacion v(by, ty) = (pr — pi) / 2j. Este método es MCAR-no-tedrico ya que la determinacion de la
velocidad de un cuerpo de este modo no presupone que la sumatoria de las velocidades de los
cuerpos se mantiene constante (i.e. que la ley fundamental vale).

Notese que pi, pr Y j no fueron explicitamente ingresados como términos de MCAR en la
pestafia Language (aunque quizas podria sostenerse que términos como “posicion” estan implicitos
en la funcion velocidad). Sin embargo, pueden ser cargados como input adicional (primero
ingresandolos en la lista de inputs, escribiendo sobre la lista desplegable Inputs y luego dando sus

interpretaciones al momento de la ejecucion en el cuadro Additional input).

%5 Recuérdese que estamos tratando al espacio como unidimensional en MCAR, por simplicidad. Véase la nota al pie
1.
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Method name: |veloc_no_teo | def veloc _no teo(v, b, t, pi, pf, j, models, incmodels):
For concept  |v | ¥ = a=tiv) .
- veloc = (pf - pi) // (2 * 3)
Inputs: _ V|
- # Chequear si la velocidad de b en t ya estéd cargada en v
Add Delete _ -
v_ant = tuple(x for x in v if x[0] = (v, t))
v
b # 5i no lo esta, agregar
it 3 if not v_ant:
pi v.add(((b, t), veloc))
pf # 5i si, modificar
T else:
vV.remove (x)
v.add(((b, t), veloc))
return v
Modify Delete

Type: Manual % Additional input:
Method: |veloc_no_teo v b = bl

t =tl
Apply to: |m7 ~] pi =2

[ iterate pf = 6
i=1
Determine

Fig. 4.35. Carga y ejecucion de un método de determinacion MCAR-no-tedrico.

Las interpretaciones del input adicional al momento de ejecutar deben ser provistas en el siguiente
formato:

= Cada interpretacidn va en una linea separada (se debe poner un Enter entre ellas)

= (Cada linea debe tener la forma “[término] = [interpretacion]”

= Las interpretaciones van en el mismo formato que en la pestafia Models.

La ejecucion del método no-tedrico de la figura 4.21, con las interpretaciones provistas en esa
figura, dan a by una velocidad de 2 en to.

La carga de métodos T-no-tedricos brinda una posibilidad adicional. Comparar el output de
un método de determinacion teérico (manual o automatico) con el de uno no-teérico equivale a
realizar (formalmente) un test de la teoria objeto. Es decir, un test de una teoria consiste en
comparar los resultados de la aplicacion de un método T-no-tedrico con uno T-tedrico para el
mismo concepto (véase el capitulo 6 para mas sobre este punto). Asi, si ya se tiene confianza en la
formalizacion de los métodos de determinacién Reconstructor puede funcionar como un

contrastador automatico de la teoria objeto.
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La segunda posibilidad adicional es la de cargar un método basado en una condicion de
ligadura. Esto es posible ya que, como se dijo arriba, los algoritmos reciben siempre a dos variables
“models” e “incmodels”, que contienen a los modelos completos e incompletos, como parte del
input. En mayor detalle, estas dos variables son diccionarios de Python, que contienen como keys
a los nombres de los modelos (strings) y como values a los modelos mismos (que, como se dijo,
son también dicts). Adicionalmente, una de ellas contendra a la key “actual”, que contendra al
modelo en el que se estd ejecutando el método (si el modelo es completo, tal key estara en la
variable “models”, caso contrario en “incmodels”). De ese modo, el algoritmo puede “ver” lo que
hay en modelos distintos al que se estd completando. Asi, un método que utiliza la condicion de

ligadura C1 (igual velocidad en un mismo tiempo) se veria como sigue:

def veloc_condic_lig(B, T, v, models, incmodels):
v = set(v)
for m in models.values():
# Para todo modelo distinto del actual
if m != models['actual']:
# Para todo cuerpo y todo tiempo del modelo actual
for b in B:
for t in T:
# Si el modelo actual no tiene v(b,t)
if not tuple(x for x in v if x[@] == (b, t)):
# Ver si esta en el otro modelo
v_bt_m = tuple(x for x in m['v'] if x[@] == (b, t))
if v_bt_m:
# Si estd, agregar a v y salir de la funcidn
v.add(((b, t), v_bt m[0][1]))
return v

return v

Al ejecutar este metodo en my, lo que hace es completar las velocidades faltantes en base a la
informacion contenida en otros modelos (completos, el algoritmo puede adaptarse facilmente a
buscar también en los incompletos). Nuevamente, puede usarse la funcion lterate para que el

programa extraiga toda la informacién posible en una Unica ejecucion.
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4.6. Métodos de determinacion automaticos

Como se expuso en la seccion anterior, la utilizacion de métodos de determinacion manuales
presupone conocimientos de programacion en Python. En esta seccion se introducen los métodos
de determinacion automaticos, los cuales pueden ejecutarse para completar un modelo sin
necesidad de proveer explicitamente un algoritmo para ello (y por tanto, sin presuponer tales
conocimientos). En cambio, los algoritmos correspondientes son “inferidos” (en un sentido amplio)
por el programa a partir de las condiciones de verdad de los axiomas de la teoria.

Para ello, se muestra primero como pueden ejecutarse los métodos automaticos, para luego
pasar a explicar el funcionamiento interno del programa en la ejecucion de tales métodos. Ellos
seran caracterizados matematicamente a partir de una generalizacion del aparato matematico
introducido por Kripke (1975), disefiado originalmente para lidiar con las paradojas semanticas
resultantes de introducir un predicado de verdad transparente a un lenguaje que contiene
autorreferencia. Esta generalizacidn extiende tal construccidn para permitir la determinacion de la

extension y anti-extension de cualquier item del lenguaje objeto, no solo del predicado de verdad.

4.6.1. Idea general v utilizacién de métodos de determinacién automaticos

Ejecutar un método de determinacion automatico en Reconstructor es muy sencillo. En la parte
inferior de la pestafia Determination methods, seleccidnese Type: Automatic, y luego el nombre
de la ley (axioma impropio, ley fundamental o especializacién) y del modelo (los métodos
automaticos funcionan solo con modelos incompletos, mas abajo se explicara por qué), y
presionese Determine. Esto hara que Reconstructor aplique la ley al modelo e intente encontrar
denotaciones nuevas o diferentes a las ya cargadas. Mas precisamente, lo que el programa hara sera
establecer si, dadas las interpretaciones ya cargadas y la oracion formal dadas como input, la tltima
constrifie a las interpretaciones de algin (o0 mas de un) término de modo tal que haya un tnico valor
posible para €él. En caso de que lo haya, le asignara al término esa interpretacion. Llamaré a esto

imponer [enforce] la oracion en el modelo.
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Un ejemplo sencillo, para ilustrar este punto, seria el siguiente. Sup6ngase que se trabaja
con un lenguaje formal que contiene un dominio D, dos constantes c1 y cz, y una relacion binaria
R. Supdngase ademas que, en un modelo m, el dominio consta de los objetos {01, 02} (nombrados
por c1 Yy C2, respectivamente) y que R es como sigue:

Rm" = {(01, 02)}
Rm™ = {(02, 01)}

En este modelo, las oraciones R(c1, ¢1) ¥ R(C2, ¢2) recibiran valor indeterminado. Si a un método
automatico se le da este modelo y la oracion formal “vx € D (R(X, X))”, entonces el método
completara el modelo introduciendo (o1, 01) y (02, 02) a Rn", ya que esta es la Unica denotacion
posible para R que hace verdadera a la oracion. En cambio, si le pide imponer la oracién formal
“3ax € D (R(x, x))”, el método no agregara ninguna denotacion nueva, ya que la denotacion de R
que satisface la oracion no es univoca.

Un ejemplo mas interesante proviene de aplicar la especializacion ESP2 de MCAR al
modelo incompleto i> introducido arriba (que contiene solo las velocidades para t; para dos cuerpos,
asi como la informacion de que chocan en t1). Ello da como resultado las velocidades para t2 (el
lector puede hacer la prueba por su cuenta desde el archivo suplementario).

A continuacion se explica el modo en el que se logré que Reconstructor haga este tipo de
inferencias automaticas. Para ello, comenzaré con una breve subseccion introductoria al aparato
kripkeano de puntos fijos, para luego mostrar como este puede generalizarse y cémo tal

generalizacion esta implementada en Reconstructor.

4.6.2. La teoria de la verdad de Kripke

En esta subseccidn se describen algunas de las motivaciones y problemas originales, asi como el
aparato matematico introducido por Kripke, para lidiar con ellos. La descripcion serd breve y al
punto dado que ello sera suficiente para mis propdsitos. El lector que desee profundizar en estos
temas puede consultar Kripke (1975) y Barrio (2014).
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El problema original consiste en que, en un lenguaje formal que contiene autorreferencia
(p.e. cualquier lenguaje gue contenga a la aritmética de Robinson), si la légica es clasica, no puede
agregarse un predicado de verdad transparente al lenguaje (i.e. uno que satisfaga el esquema-
axioma T: ¢ < Tr(‘9’)).>® Esto se debe a que el lema de diagonalizacion de Gddel permitiria probar
lo siguiente como teorema Fr+1 A <> —Tr(‘A’), es decir, que hay una oracion A que es equivalente

3

a la negacion de la verdad de si misma (en términos mas sencillos A afirmaria “yo no soy
verdadera”, por eso es llamada la oracion del mentiroso). Sin embargo, esto genera una paradoja.
En términos semanticos, no puede darse una asignacion de valor de verdad consistente a A, ya que
(i) Si A es verdadera, entonces (por la instancia de diagonalizacion) = Tr(‘A’) también debe serlo, y
por tanto Tr(‘A”) debe ser falsa; pero (por la instancia correspondiente del esquema-T) ello implica
que A es falsa. En cambio, si (ii) A es falsa, entonces (por la instancia de diagonalizacion) =Tr(‘A”)
también debe serlo, y por tanto Tr(‘A’) debe ser verdadera, lo cual (por la instancia del esquema-T)
implica que A también debe serlo.

Segun Kripke, el problema con oraciones como la del mentiroso es que no estan fundadas.
El valor de verdad de oraciones como Tr(‘Tr(‘1+1=2")") depende, en ultima instancia, de hechos
que son independientes del predicado de verdad y su interpretacion (p.e. en este caso, la verdad de
esta oracion depende de la verdad de la oracion 1 + 1 = 2). En cambio, la oracion del mentiroso no
dependeria de ningtin “hecho” tal. No hay nada “en el mundo” (i.e. en la teoria de base a la cual se
agrega el predicado de verdad) que fije el valor de verdad de A.

El modo de Kripke de lidiar con esto consiste en partir de un modelo de base, que tiene las
interpretaciones de los términos de la teoria de base ya determinadas, pero que contiene una
extension y una anti-extension vacias para el predicado de verdad, y luego ir construyendo esta
extension y anti-extension en pasos sucesivos. Por ejemplo, considérese el caso de la aritmética.

En el modelo de base (llamese mg) ocurre que:

@ vm(1+1=2)=1
(b) vmo(L+2=5)=0

36 También puede formularse este requisito por medio de dos reglas, T-in y T-out, que afirman ¢ =~ Tr(‘¢p>) y Tr(‘¢’) -
¢, respectivamente.

141



Pero dado que el predicado de verdad tiene una extension y una anti-extension vacias, también sera

el caso que:

(€) Vmo(Tr(‘1+1=2"))=0.5
(d) Vmo(Tr(‘1 +2=5%))=0.5

©) Vmo(Tr(‘Tr(‘1+1=2")"))=0.5

() Vmo(Tr(Tr(Tr(‘1+1=2))’))=0.5

La idea consiste en ir generando una serie de modelos sucesivos que contienen extensiones y anti-
extensiones cada vez mas completas para el predicado de verdad. Para ello, hay una regla de
revision, que permite generar una nueva interpretacion para el predicado de verdad dada una

interpretacion en un modelo previo. La regla afirma que:

(R1) Si vmi(¢) = 1 entonces ‘¢’ € Imi+1(Tr)*
(R2) Si vmi(¢) = 0 entonces ‘¢’ € Imi+1(Tr)”

Es decir, el nombre de toda oracion verdadera en un modelo i entra en la extension del predicado
de verdad en el modelo i+1, y lo mismo con toda oracion falsa y la anti-extension. Asi, dado que
enmo 1 +1=2esverdaderay 1 +2 =5 es falsa, ‘1 + 1 =2’ entrara en la extension del predicado

de verdad en my, mientras que ‘1 + 2 =5’ entrara en la anti-extension. Asi, en m1 ocurre que:

©) vm(Tr(‘1+1=2%))=1

(d) vim(Tr(‘1+2=5))=0

€) Vi (Tr(Tr(‘1+1=2")))=0.5

() vm(Tr(Tr(‘Tr(‘1 +1=2")")"))=0.5

Noétese que, en my, (e) sigue teniendo valor indeterminado ya que el cédigo “Tr(‘1 + 1 =2")’ no
esta ni en la extension ni en la anti-extension del predicado de verdad. Sin embargo, dado que Tr(‘1
+1=2") es verdadera en my, por la regla de revision, ese codigo estara en la extension de Tr en my,

y por tanto:
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©) vm(Tr(‘1+1=2"))=1

(d) vm(Tr(‘1+2=5%))=0

) vm(Tr(‘Tr(‘1+1=2"))) =1

) vm(Tr(‘Tr(‘Tr(‘1 +1=2))"))=0.5

De ese modo, la extension y la anti-extension del predicado de verdad se van completando
progresivamente, pero siempre abarcando Unicamente a oraciones fundadas. El proceso no se
detiene tras ningin nimero finito de pasos, pero si puede probarse que existe un cardinal transfinito
a, tal que aplicar la regla de revision a m, da como resultado a m, mismo. Esto es lo que se denomina
un punto fijo, un modelo tal que revisarlo no resulta en ninguna modificacion. En todo punto fijo
toda oracion fundada tiene un valor de verdad determinado.

En la siguiente subseccion se muestra como generalizar este aparato matematico para

permitir completar las denotaciones de términos diferentes al predicado de verdad.

4.6.3. Una generalizacién del aparato kripkeano

Un modo ilustrativo de entender la extension que propondré en esta subseccion es comenzar
preguntandose por qué Kripke propone las reglas (R1) y (R2) de la seccidn anterior como reglas de
revision, y no otras. La respuesta es gque ello se debe a que se desea que toda instancia del esquema-
T sea verdadera en el modelo final. Esto es, en mi terminologia anterior, a que se desea imponer el

esquema-T sobre el modelo de base mo. Asi, la regla (R1) resulta de que:

= Para imponer un bicondicional (i.e. para volver verdadero a algo de la forma A <> B en un
modelo m), es necesario hacer que Vm(A) = Vm(B). Si vm(A) = 1y vm(B) = 0.5 entonces, dado
que 0.5 es un estado menos informativo que 1, se debe hacer que vim(B) = 1 (i.e. imponer B)

= Si B esuna atémica (p.e. algo de la forma P(c)), imponerla implica hacer que I(c) € I1(P)".

Dado que las oraciones B son de la forma Tr(‘A’) y que el predicado de verdad se encuentra
inicialmente indeterminado en mo, estas consideraciones nos dan como resultado (R1). Este modo

de razonar nos sirve heuristicamente para pensar en como deberian ser las reglas que permitan
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imponer oraciones diferentes al esquema-T (i.e. que usen otras oraciones como reglas de revision).

Por ejemplo, si se desease imponer algo de la forma A A B, deberia imponerse tanto A como B (i.e.

asegurar que vm(A) = 1y vm(B) = 1, en lugar de meramente asegurar que Vm(A) = vm(B), como

ocurre para un bicondicional).

Una generalizacion de esta idea puede ser presentada introduciendo una funcion recursiva

(metatedrica) e, que representa a la funcion de imposicion [enforcement]. Esta funcion tomara

como argumentos a una oracion ¢ y un modelo m, y devolvera a otro modelo m’, que puede poseer

alguna/s denotaciones completadas y/o modificadas para hacer verdadera a ¢. Las clausulas para

ello son las siguientes:

(e1)

(e2)
(es)

(e4)
(€s)
(€e)
(e7)
(€s)

(€9)

(e10)
(e11)
(e12)
(e13)
(e14)
(€15)

Si ¢ es una atémica de la forma R(ty, ..., tn) entonces e(¢, m) implica que (I(ty), ...,
I(tn)) € Imi+1(R)+
(¢ Ay, mi) = e(y, (¢, mi))

e(d — y, m) = e(y, mi) si vmi(9) = 1
e(=d, mi) Si Vmi(¢) = 0.5y Vmi(y) =0
m; sino

e(¢ vV y, mi) = e(=¢p — v, mi)

(¢ < v, m) = e((¢ — ) A (v — ¢), mi)

e(vx € t ¢(x), mi) = e(Ad(c), m;) para toda constante ¢ que denote un objeto de I(t)
e(3x € t ¢(x), mi) = e(Vd(c), mi) para toda constante ¢ que denote un objeto de I(t)
Si ¢ es una atdmica negada de la forma =R(ty, ..., tn) entonces e(d, m) implica que
(I(to), ..., I(tn)) € Imi+2(R)”

(=, m) = e($, m)

e(=(¢ A w), mi) = e(=¢p V= y), m)

e(=(¢ vV ), mi) = e(=¢ A~ y), )

e(=(¢ — v), mi) = e(¢ A~ y, m)

e(=(¢ < ), mi) = e((=¢ — y) A "y — ¢), mi)

e(mvx €t ¢(X), m) = e(Ix € t =d(x), mi)

e(-3Ix € t ¢(x), mi) = e(IX € t ~d(x), mi)
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Notese que (es)-(e1s) son clausulas para las negaciones de (e1)-(e7) (mas la clausula para la doble
negacion). Las clausulas base de la funcion recursiva serian (e1) y (es). Respecto de las clausulas
(es) Y (e7), &(x) representa a una oracion ¢ que tiene a x como variable libre, y ¢(c) a la oracion que
resulta de sustituir las ocurrencias libres de x por la constante c. Cabe aclarar que, en el contexto
en que me interesa aplicar este aparato, el término t siempre denotara un conjunto finito (dado que,
como se expuso, en Reconstructor los cuantificadores siempre estan acotados a conjuntos finitos),
y por lo tanto las oraciones Ad(c) y Vé(c) seran finitarias y bien formadas en un célculo de primer
orden.?’

A modo de ejemplo, considérese el siguiente ejemplo sencillo. Témese un lenguaje con un
dominio D, dos constantes de individuo c1 y ¢z, un predicado monédico P y un predicado diadico
R. Sea m un modelo incompleto tal que:

m= <Dm, Cm, Pm+, Pm_, Rm+, Rm_)

Dm = {01, 02}
Cim = 01
Com = 01
Pn"={}

m ={}
Rm"={}
Rn ={}

Y supoéngase que se pide e(=P(c1) A Vx € D (R(x, X)), m). Lo que ocurrira es lo siguiente.

= Dado que la oracién es conjuntiva, por la clausula (e2), e primero impondra ¥x € D (R(X,
X)) sobre m, y luego impondra -P(c1) sobre el resultado m’.

= Por la clausula (es), imponer Vx € D (R(x, X)) sobre m es igual a imponer (R(c1, ¢1) A R(Cz,
c2)) sobre m.

= Nuevamente por la clausula (e2), esto equivale a imponer R(cz, c2) sobre m, y luego R(cq,

c1) sobre el resultado m>’.

37 En caso de que se desee aplicar este tipo de enfoque independientemente de este contexto, estas clausulas pueden
ser facilmente reformuladas en términos asignacionales estandar.
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= Imponer R(cz, c2) sobre m significa, por la clausula (e1), tomar my agregar (02, 02) a I(R)*
para obtener m>’.

= Imponer R(cy1, €1) sobre m’’ significa, por la clausula (e1), tomar m’’ y agregar (01, 01) a
I(R)" para obtener m’.

* Imponer =P(c1) sobre m’ significa, por la clausula (e2), tomar m’ y agregar 01 a I(P)” para

obtener m>>’.

De ese modo, el modelo final que devuelve e(=P(c1) A ¥x € D (R(x, X)), m) es como sigue:

m’>* = (D>, Co, Pm>*, P, R, R ")

D = {01, 02}

Cim> =01

Com» = 01

Pm* = {3}

Pm" = {01}

Rm>" = {(04, 01), (02, 02)}
Rm"={}

Es decir, una Unica llamada a e logré completar parcialmente las denotaciones de Py de R.

4.6.4. Extensiones mondétonas y no-mondtonas

Las clausulas (e1)-(e1s) no especifican un valor de verdad inicial para la oracion ¢ a imponer en el
modelo m. Por ejemplo, es posible imponer la oracion =R(c1, ¢1) A P(c1) sobre el modelo m”*’ recién
obtenido (en el que ambos conyuntos de la oracion son falsos). En ese caso, de acuerdo a las
clausulas, o saldrd de P~ y entrard en P*, y (01, 01) saldra de R y entrard en R™, en el resultado
final. Diré que una imposicion de una oracion ¢ en un modelo m (llamese al resultado de esta

operacion m*) es monotona cuando ninguna oracion vy es tal que Vm(y) # Vm=(y) y ambas Vm(y) y

146



Vm=(y) son valores de verdad determinados (0 o 1).3® Es decir, cuando ninguna oracion pasa de ser
verdadera a ser falsa (0 viceversa). En una extension mondtona solamente se agrega informacion
nueva, previamente desconocida, mientras que en una no-mongtona se modifica informacion ya
conocida.

En caso de que una extension sea no-mondtona Reconstructor mostrara una advertencia y
preguntara si se desea guardar el resultado como un modelo nuevo. Por ejemplo, si se carga un
modelo incompleto i3 que contiene dos cuerpos bi y b2 que chocan con velocidades iniciales 1y
—1, y rebotan con velocidades —2 y 2, imponer la segunda especializacion resultard en una extension
no monotona, ya que esa especializacion constrifie la interpretacion de las velocidadesen ta —1'y
1:

] Result

o The extension was not monotonous,

Elapsed time: 0.0 seconds Add Delete

a
= Autornatic . Addit Save to new model?

Method: |ESP2
Apply to: (i3

[] iterate

Determine

Fig. 4.36. Advertencia en Reconstructor tras una extension no monotona

En el contexto de imponer una ley empirica sobre un modelo que representa una situacion empirica
inicial, una falla de monotonia puede indicar o bien un error en la informacién inicial cargada en
el modelo, o bien un error en la formalizacion de una ley, o bien la falsedad de las leyes de la teoria.
De ese modo (si se asume que lo primero no es el caso y se sabe que lo tercero no lo es), esto indica
un tercer modo posible de contrastar una reconstruccion. A saber, la imposicion de las leyes a los
modelos incompletos (a través de los métodos automaticos) debe resultar en extensiones

monotonas.

38 Ya que este aparato permite que ocurran estas cosas, también puede verse como una generalizacion de aquel
presentado por Herzberger, Gupta y Belnap (conocido como la teoria de la revision de la verdad [revision theory of
truth], véase Kremer, 2016), a una ldgica no clasica (con més de dos valores de verdad).

147



Notese por Gltimo que, en caso de imposiciones no mondtonas, el orden en que se escriban
las subférmulas de la oracion ¢ puede alterar el resultado final. Por ejemplo, e(y A —y, m) dard un
resultado distinto a e(—y Ay, m), ya que la clausula (e2) impone primero la formula de la derecha
y luego la de la izquierda. Sin embargo, dado que (en este contexto) una imposicién no monétona
sefiala que algo salié mal, es indiferente cual de los dos resultados sea el final, en tanto y en cuanto
el programa advierta que un problema ocurrié (ya que la ocurrencia del problema indica que no se

debe confiar en el resultado final de la determinacion).

4.6.5. Implementacién en Reconstructor

Por ultimo, es relevante discutir algunos de los detalles de la implementacion del aparato
matematico anterior en Reconstructor.

En primer lugar, la opcion Iterate también funciona para los métodos automaticos. En este
caso, el efecto sera que el programa continte aplicando la regla de revision al modelo inicial hasta
que el modelo final se estabilice (i.e. hasta que aplicarle nuevamente la regla de como resultado a
él mismo). En terminologia kripkeana, lo que esto hace es buscar un punto fijo.

En segundo lugar, es posible explicar ahora por qué los métodos automaticos funcionan
solo con modelos incompletos. Para ello, supongase que, en el ejemplo de la seccidn 4.6.3. se pide
imponer P(c1) sobre el primer modelo, m. Por las clausulas, ello hara que o1 € I1(P)*, de modo que
la nueva extension de P sera {o1}. Ahora bien, dado que los modelos completos en Reconstructor
solo poseen extension y no anti-extension (o, mejor dicho, Reconstructor asume que la anti-
extension es el complemento de la extensién), determinar en un modelo completo que I(P) = {01}
implicaria afirmar que =P(cz) es verdadera, algo que claramente no se desea.

En tercer lugar, el lenguaje que el usuario puede cargar como propio incluye la posibilidad
de cargar simbolos de funcion, que se interpretan de modo distinto a los predicados. De ese modo,

es necesario agregar una clausula mas a las ya dadas para lidiar con esto:

(ew) Si ¢ es una atomica de la forma f(ty, ..., tn) = b entonces e(¢p, m) implica ((I(t), ...,

(), 1(b)) € Imi+(f)
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En cuarto lugar, otro punto importante es que el lenguaje de base de Reconstructor incluye una
serie de términos (constantes, relaciones y funciones) por default, que siempre son interpretadas de
modo estandar en todo modelo. Las interpretaciones de estos términos no pueden modificarse en
el curso de una revision. Por ejemplo, si se pide a Reconstructor imponer la oracion “1 = 2” en un
modelo el resultado sera que no hace nada.

Tres de las relaciones por default introducen ademas clausulas adicionales para la funcién

de imposicion:

(e17) e(t1 = t2, m) implica tim+1 = tam, Si t1 N0 comienza con un simbolo de funcién (caso
contrario, entra en la clausula (es)), ni es un término por default (caso contrario,
tom+1 = tim, Si t2 N0 comienza con un simbolo de funcidn).

(e18) e(t1 € t2, m) implica tim € tam+1, Si tzm+1 €S UN CONjunto.

(e19) e(-t1 € tz, m) implica tim & tom+1, Si tam+1 €S UN conjunto (es decir, si tim pertenecia a
la denotacion de tom, sale de ella en tom+1).

(e20) e(t1 S t2, m) = e(t3 € t2, m) para todo t3 que denota a un elemento de t; en m.

El resto de las relaciones por default (0 sus negaciones) no tienen clausulas asociadas porque no
determinan un valor univoco para el resultado. Por ejemplo “—t; = t2” no fija una interpretacion
Unica para t1 ni para t2. En las clausulas (es) y (e1) el comportamiento es ligeramente distinto
(aunque similar) si t> es un simbolo de funcion aplicado (p.e. e(1 € f(2), m) introducira al nimero
1 en el segundo elemento de la tupla que representa a ese argumento y ese valor en I(f)).

Por ultimo, puede verse a este aparato matematico (y a su implementacién computacional)
como un nuevo tipo de enfoque en el area del razonamiento automatizado. En esta area, los
enfoques suelen ser sintacticos, i.e. trabajar en teoria de la prueba, no en teoria de modelos. En ese
sentido, los meétodos autométicos de Reconstructor pueden ser vistos como el equivalente
semantico a un probador automatico de teoremas (ATPs en su sigla usual). Sin embargo, dado que
estos metodos estan en una fase inicial (mientras que algunos ATPs tienen décadas de desarrollo
ya) este equivalente semantico tiene algunas debilidades en el modo en que maneja a la matematica
estandar. Por ejemplo, si se pide a Reconstructor imponer una oracion como “c1 =1 + 17, asignara
la denotacion 2 a c1 en el modelo siguiente. Sin embargo, si se pide imponer “C1 + 1 = 3” no hara

nada. Esto se debe a que e(c: + 1 = 3, m) contiene una igualdad con dos términos por default de
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ambos lados (la funcion suma y el numeral 3), que Reconstructor no puede modificar. Es decir,
Reconstructor no despeja la ecuacion, sino que se guia Unicamente por la forma sintactica de la
oracion a imponer. Versiones futuras de este modulo deberian tener mejores formas de lidiar con
estos problemas (que, por otro lado, solo surgen cuando las oraciones involucran términos
matematicos por default, para l6gica pura la implementacién en Reconstructor funciona sin
problemas).

Tendré algunas cosas mas que decir sobre la comparacion entre este y otros enfoques

posibles en la conclusion de la tesis.

4.7. Conclusiones

En este capitulo he presentado un programa de computacion, Illamado Reconstructor, capaz de
tomar una reconstruccion formal como input y de realizar distintas operaciones sobre ese input.
Entre ellas, se han destacado las capacidades de (i) determinar si algo es un término, una férmula
y una oracién bien formadas; (ii) consultar por la denotacion de un término en un modelo; (iii)
establecer si las leyes (axiomas impropios, leyes fundamentales y especializaciones) son
satisfechas por un modelo dado; (iv) establecer si una condicion de ligadura es satisfecha por un
conjunto de modelos; (v) determinar el valor de verdad de oraciones con fallas de denotacion para
algun término; y (vi) completar modelos incompletos utilizando métodos de determinacion
manuales (cargados como algoritmos) y automaticos (inferidos a partir de las condiciones de
verdad de las leyes).

Todas estas operaciones permiten llevar a cabo diversos procedimientos, también
propuestos a lo largo del capitulo, para contrastar la reconstruccién formal brindada como input.
Ellos consisten en (a) contrastar la formalizacion de las leyes y las condiciones de ligadura
comparando el valor de verdad esperado informalmente de ellas en una aplicacion con el valor de
verdad de su formalizacion en el modelo (o conjunto de modelos) que representa a esa aplicacion;
(b) chequear que el resultado de aplicar un método de determinacion sobre un modelo satisfaga
posteriormente las leyes de la teoria; y (c) observar si la extension de un modelo incompleto

imponiendo las leyes de la teoria sobre él es mondtona.
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Cabe destacar que todas estas son condiciones necesarias pero no suficientes para considerar
adecuada a una reconstruccion. Por ejemplo, en el caso de (a), una formalizacién de una ley debe
no solo tener las mismas condiciones de verdad que su contraparte informal, sino que ademas debe
tener una forma (sintactica) al menos similar a ella. De otro modo, cualquier formalizacion
I6gicamente equivalente de una ley empirica que posea las mismas condiciones de verdad que ella
seria adecuada, a pesar de que nadie reconoceria a muchas de esas formulaciones como
formalizaciones adecuadas de la ley original. Esto es patente cuando se introducen subférmulas
irrelevantes. Por ejemplo, una ley que quedaria adecuadamente formalizada bajo la forma “Vx (¢
— )" podria ser cargada como “—3x (=(=¢ vV —y)) A T, satisfaciendo (a). Adicionalmente, la
adecuacion de una reconstruccion también exige cosas como que las derivaciones usuales
(informales) de teoremas sean reproducibles formalmente. Diré algo mas sobre este punto en la
conclusion de la tesis. Por otro lado, para evitar confusiones, cabe aclarar que Reconstructor
permite automatizar el proceso de contrastar una reconstruccion ya dada como input, no asi el
proceso de elaborar una reconstruccion.

Por ultimo, cabe destacar que el programa aqui presentado puede tener otros usos
independientes del presentado aqui como su objetivo principal. Por ejemplo, es posible que pueda
ser utilizado de manera fructifera para la ensefianza de la légica y/o de la matematica
(complementandose con otras herramientas pedagdgicas propuestas por el autor, como ser, el

sistema TAUT —https://www.taut-logic.com—; véanse también Abramovich, 2013; Fierro, 2015).

Un ejemplo seria la ensefianza de la teoria de modelos y la semantica formal. La posibilidad de
definir un lenguaje formal, y de cargar interpretaciones y pedir denotaciones para términos ese
lenguaje puede ayudar a comprender lo que es un modelo, su estructura y el modo en que se debe
interpretar cada tipo de item linguistico. Del mismo modo, la posibilidad de evaluar oraciones y de
chequear el log de valuaciones puede ser til para comprender las clausulas de las funciones de

valuacion.

4.8. Apéndice

4.8.1 Lista términos por default
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Simbolo Tipo Aridad Notacion Denotacién y ejemplo de uso
+ Funcion 2 Infija Suma. “1 + 1” denotara 2; “1 + (2 + 3)” denotara 6
- Funcidn 2 Infija Resta. “2 - 1” denotara 1; “0 - (3 - 2)”” denotara —1
* Funcion 2 Infija Multiplicacién. “1 * 1” denotara 1; “2 * (2 * 3)”
denotara 12
/ Funcion 2 Infija Division. “4 /2” denotara 2 “1 / (6 / 3)” denotara
0.5
A Funcion 2 Infija Potenciacion. “2 ~ 3” denotara 8
mod Funcidn 1 Prefija Modulo. “mod(0 - 10)” denotara 10
sgrt Funcion 1 Prefija Raiz cuadrada. “sqrt(4)” denotara 2
fact Funcion 1 Prefija Factorial. “fact(4)” denotara 24
gcd Funcién 2 Prefija Denominador comun mayor. “gcd(16, 36)”
denotard 4
log Funcion 2 Prefija | Logaritmo. log(x, y) denota al logaritmo de x en
base y. P.c. “log(8, 2)” denotara 3
union Funcion 2 Infija Union. “{1, 2} union {2, 3}” denotara “{1, 2, 3}”
inters Funcion 2 Infija Interseccion. “{1, 2} inters {2, 3}” denotara “{2}”
complem Funcidn 2 Infija Complemento. “{1, 2, 3} complem {2, 3}”
denotara {1}
cartp Funcién n>2 Prefija Producto cartesiano. “cartp({1, 2}, {3, 4})”
denotara {(1, 3), (1, 4), (2, 3), (2, 4)}, mientras que
“cartp({1, 2}, {3, 4}, {5, 6})” denotara {(1, 3, 5),
(1,3,6),(1,4,5),(1,4,6), ...}
pset Funcion 1 Prefija | Conjunto potencia. “pset(1, 2)” denotara {{}, {1},
{2}, {1, 2}}
Uset Funcidn 1 Prefija | Conjunto union. “Uset({{1, 2}, {3, 4}})” denotara
{1, 2, 3, 4}. El argumento debe ser un conjunto de
conjuntos.
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Iset

Funcién

Prefija

Conjunto interseccion. “Iset({{1, 2}, {2,4}})”
denotara {2}. El argumento debe ser un conjunto de

conjuntos.

card

Funcién

Prefija

Cardinalidad. “card({11, 12, 13})” denotara 3

nullset

Constante

Conjunto vacio. Denota {}

set

Funcién

Prefija

Conjunto. Toma n elementos y devuelve un
conjunto que los contiene a todos. “set(1, 2, 3)”
denotara {1, 2, 3}. Una notacion alternativa para

“set(X,Y,,...)7es “{x,¥,2,...}7

tuple

Funcién

Prefija

Tupla. Toma n elementos y devuelve una tupla que
contiene los contiene, en el orden en que fueron
pasados como argumentos. “tuple(2, 1, 3)” denotara

(2, 1,3).

setcompr

Funcién

Prefija

Comprension de conjuntos. Toma un término con
una variable libre y un conjunto o tupla, y devuelve
al conjunto de elementos que surgen de reemplazar
a la variable libre del primer término con los
elementos del segundo. P.e. “setcompr(1 + x, {1,

2})” denotara {2, 3}.

tuplecompr

Funcién

Prefija

Comprension de tuplas. Idéntico a setcompr pero
devuelve una tupla. Si el segundo argumento es un

conjunto, lo ordenaréa arbitrariamente.

SUM

Funcién

Prefija

Sumatoria. Explicado en la seccion 4.1.5.
“SUM(il, 1, 3, i1+1)” denotara 9

PROD

Funcién

Prefija

Productoria. Explicado en la seccion 4.1.5.
“PROD(il, 1, 3, i1+1)” denotara 24

NAT

Constante

Conjunto de los niumeros naturales. Solo puede

[({3P9e-2]

ser usado como segundo argumento de un “in

p.e. “1 in NAT”
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INT Constante - Conjunto de los niumeros enteros. Solo puede ser
usado como segundo argumento de un “in” — p.e.
“l in INT”
RLS Constante - Conjunto de los niumeros reales. Solo puede ser
usado como segundo argumento de un “in” — p.e.
“1.23 in RLS”
Id Funcion Prefija | Funcion identidad. Toma una tupla 'y un nimero i
natural y devuelve lo que la tupla contiene en la
posicion i. P.e. “Id((5, 6, 7), 2)” denotara 6.
sample Funcion Prefija Muestreo. Toma un conjunto, un tamario de
muestra y “r’ / “nr” [con reemplazo / sin
reemplazo] y devuelve una muestra al azar con las
caracteristicas deseadas. P.e. “sample({1,2,3}, 2,
nr)” puede devolver {1, 2}, {2, 3} o {1, 3}.
randint Funcion Prefija | Entero al azar. Toma dos enteros y devuelve un
entero al azar entre ellos. P.e. “randint(1, 3)” puede
devolver 1,20 3.
randfloat Funcion Prefija | Racional al azar. Idéntica a randint pero toma dos
nameros racionales y devuelve un nimero racional.
choice Funcién Prefija Elemento al azar. Toma un conjunto o tupla 'y
devuelve un elemento al azar suyo. P.e.
“choice({1,2,3})” puede devolver 1, 2 o 3.
range Funcidn Prefija Rango. Toma dos enteros y devuelve una tupla con
los enteros entre ellos (incluidos). P.e. “range(1,4)”
denotara (1, 2, 3, 4). Si el primer entero es mayor al
segundo devuelve una tupla vacia.
min Funcion Prefija Minimo. Toma n ndmeros (0 un conjunto de
nameros) y devuelve el minimo ndmero. P.e.
“min(6, 1, 4)” y “min({6, 1, 4})” denotan 1.
max Funcion Prefija Maximo. Idéntico a min pero devuelve el maximo.
sin Funcion Prefija | Seno. “sin(90)” denotara 1.
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cos Funcion 1 Prefija | Coseno. “cos(180)” denotara —1.
tan Funcion 1 Prefija | Tangente. “tan(45)” denota 0.9999999999999999
(Python aproxima en algunos casos).
arcsin Funcion 1 Prefija | Arcoseno. Uso similar a las anteriores.
arccos Funcién 1 Prefija | Arcocoseno. Uso similar a las anteriores.
arctan Funcion 1 Prefija | Arcotangente. Uso similar a las anteriores.
radians Funcion 1 Prefija Radianes. Pasa un nimero en grados a radianes.
P.e. “radians(180)” denota 3.141592653589793
(una aproximacion de )
degrees Funcion 1 Prefija Grados. Pasa un nimero en radianes a grados. P.e.
“degrees(Pi)” denota 180.
e_constant | Constante - - Constante e. Aproximacion. Denota
2.718281828459045.
Pi Constante - - Constante . Aproximacion. Denota
3.141592653589793.
modelset Constante - - Conjunto de modelos. Utilizable solo en el
modulo de condiciones de ligadura. Explicado en la
seccién 4.3.1.
denotation Funcidn 2 Prefija | Denotacion. Utilizable solo en el médulo de
condiciones de ligadura. Explicada en la seccion
4.3.1.
indeterminum | Constante - - Constante de indeterminacion. Siempre tiene una
denotacion indeterminada.

4.8.2 Abreviaturas para axiomas impropios

Abreviatura Expresa

Oraciéon completa

La relacion binaria R es
reflexiva con respectoa T

reflexive(R,T)

forall x in T (R(X, X))
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symmetric(R,T)

La relacion binaria R es

simétrica con respectoa T

forall x in T (forall y in T (if R(X, y) then R(y, X)))

transitive(R,T)

La relacion binaria R es
transitiva con respecto a
T

forall x in T (forall y in T (forall zin T (if (R(X, y) &
R(y, 2)) then R(X, 2))))

antireflexive(R,T)

La relacion binaria R es
anti-reflexiva con
respectoa T

forall x in T (=R(X, X))

antisymmetric(R,T)

La relacion binaria R es
anti-simétrica con
respectoa T

forall x in T (forall y in T (if R(x, y) then =R(y, X)))

antitransirive(R,T)

La relacion binaria R es
anti-transitiva con
respectoa T

forall x in T (forall y in T (forall zin T (if (R(X, y) &
R(y, z)) then =R(X, 2))))

func(f, Dy, ..., Dn, C) | fes una funcion de Dy, forall x in f ((1d(x,2) in C & (Id(ld(x, 1),1) inD1 & ...
..., Dn (dominios) a C & 1d(1d(x,1), n) in D)) &
(codominio) que cumple | ¢} 71 in f (forall 22 in f (Id(zL, 1) = 1d(z2, 1) then
unicidad 1d(z1, 2) = 1d(z2, 2))))

inyective(f) La funcion f es inyectiva | forall x1 in f (forall x2 in f (1d(x1, 2) = 1d(x2, 2) then

Id(x1, 1) = 1d(x2, 1)))
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Capitulo 5. Aplicacion del programa Reconstructor a la teoria objeto

En este capitulo se aplica la metodologia de contrastacion a través de la herramienta computacional
(ambas introducidas en el capitulo anterior) a la reconstruccion de la cladistica presentada en el
capitulo 3. Con ese fin, el presente capitulo estara estructurado de la siguiente manera. La seccion
5.1 muestra cémo cargar los axiomas de CLAD en Reconstructor, resaltando los casos en donde
fue necesario hacer alguna modificacion al axioma formal. En 5.2 se introducen las aplicaciones
que se consideraran para la contrastacion, primero informalmente y luego formalmente como
modelos. Se comienzan a mostrar, ademas, los resultados de la aplicacion de los métodos de
contrastacion de reconstrucciones introducidos en el capitulo anterior a lo cargado en 5.1y 5.2
(axiomas y modelos). Luego, en la seccidn 5.3, se muestra como cargar las condiciones de ligadura
y cOmo testear la adecuacion de su formalizacion con ciertos conjuntos de modelos. La seccion 5.4
formaliza y carga al software un método manual para calcular los largos de los &rboles filogenéticos
basado en el método de optimizacién de Fitch (capitulo 3, subseccion 3.6.2). Por altimo, en 5.5, se

brindan algunas conclusiones.

5.1. Los axiomas

Si bien la sintaxis de Reconstructor estd disefiada para ser lo mas parecida posible al lenguaje
formal que utilizan habitualmente los l6gicos contemporaneos y los estructuralistas la carga de
axiomas en Reconstructor no es una tarea completamente automatica, sino que puede requerir
algunos ajustes. Esto se debe a dos motivos principales.

En primer lugar, a que al presentar una reconstruccion formal por escrito se utilizan atajos
0 convenciones notacionales que, si bien se comprenden facilmente al leerse, resultan en
expresiones que estrictamente hablando no son oraciones bien formadas del lenguaje. Ejemplos de
ellos son el uso de los puntos suspensivos (p.e. expresiones de la forma 3x1 ... Ixa ¢) 0 la
cuantificacion sobre subindices (p.e. expresiones de la forma 3x dx(t1) = t2). Es decir, si bien el
lenguaje formal utilizado tipicamente en las reconstrucciones es mucho mas preciso que el lenguaje

natural, aun asi se suelen utilizar recursos linglisticos cuya sintaxis y/o semantica no se encuentra
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del todo especificada. Reconstructor obliga al usuario a utilizar el lenguaje formal de manera
totalmente precisa.

El segundo motivo obedece a cuestiones de computabilidad y a la complejidad de la teoria
tomada como objeto de estudio. En la cladistica el nimero de arboles y de asignaciones posibles
aumenta de modo explosivo con el aumento del nimero de taxa y de caracteres, de modo que
chequear si un modelo satisface los axiomas puede volverse intensivo cuando los dominios en el
modelo se vuelven grandes (lo cual ocurre para nimeros relativamente bajos de terminales y de
caracteres). Ademas, Reconstructor es un generalista, no esta optimizado para correr a la cladistica
particularmente, a diferencia de los programas especificos disefiados por sistematicos (p.e.
Goloboff & Catalano, 2016), sino que su objetivo es contrastar reconstrucciones de cualquier
ambito de la ciencia. Esto me forzara, por un lado, a considerar aplicaciones de la cladistica no
demasiado complejas (p.e. las aplicaciones que consideraré en este capitulo contienen solo 4 taxa
terminales y 2 caracteres). Esto no solo reducira los tiempos de computacion sino que hard mas
facil de comprender al proceso de contrastacién. Agregar mas taxa o mas caracteres al analisis no
agregaria nada novedoso conceptualmente. Por otro lado, incluso teniendo esto en cuenta, algunos
axiomas seran debilitados para que su satisfaccion en un modelo sea menos intensiva de calcular.

A continuacion, procedo a mostrar como cada axioma de la teoria quedd expresado en
Reconstructor. Me detendré a explicar adicionalmente la traduccion solamente en casos en donde
esta no sea trivial —i.e. donde haya sido necesario hacer algun ajuste de los recién mencionados.
Los axiomas cargados en Reconstructor pueden visualizarse en el programa, abriendo el archivo
suplementario CLAD.theory. Sugiero fuertemente que el lector interesado los vea de este modo, ya
que, como se ilustrd en el capitulo anterior, el software incluye funcionalidades como el coloreado

automatico de paréntesis para ayudar con la visualizacion.

Axioma impropio En Reconstructor
(1) T es un conjunto finito tal que [T| >3 card(T) >=3
(2) N es un conjunto finito tal que T < N T psubset N
(B)I=N-T | =N complem T
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Notese que en Reconstructor no es necesario expresar que los conjuntos dados son finitos, ya que
las interpretaciones de términos primitivos en todo modelo del programa son necesariamente
finitas.

El axioma 4 es la definicion de cladograma. Recuérdese que en la reconstruccion un
cladograma Ai es un grafo, que consta de un conjunto de nodos N y una relacion binaria D(Ai) —
i.e. un conjunto de pares ordenados de N. Esto sera idéntico en Reconstructor, pero por comodidad
se considerara a D una funcion que toma un arbol como argumento y devuelve el conjunto de sus
ejes. Esto me evitara tener que agregar al lenguaje un término de relacion por cada arbol
filogenético. Para constrefiir a la funcion D para que devuelva a los ejes de cada arbol, agregaré el

axioma:

(4.0a) forall x in A (D(x) = Id(x, 2))

en donde Id(x, y) denota por default a la funcion que toma una tupla x y un indice numérico y, y
devuelve lo que la tupla contiene en la posicion y.

El resto de los puntos de (4) también requieren alguna modificacion. Por ejemplo, (4.2)
afirma Anxt € N, 3nyz, ..., Nxj € N tal que (Nxe, Nx2) € D(AY) y ... y (Ny-1, Nxj) € D(A) Y (Nyj, Nx1) €
D(Ai). Esto expresa que D(Ai) es aciclica, esto es, que no hay un camino que parta de un nodo y
termine en el mismo nodo. Pero este axioma contiene con al cuantificador Jnyy, ..., Nxj € N el cual,
como se dijo, no esta estrictamente bien formado gramaticalmente (los puntos suspensivos son un
atajo). Para sortear esta dificultad, se introduce al lenguaje una segunda funcién D2, que para un
arbol devuelve su relacion de ancestria no inmediata. Esto es, si (nx, ny) € D(Ai) y (ny, n;) € D(Aj)
entonces (ny, n;) € D2(Ai) (ademéas de los otros dos pares). Asi, por ejemplo, el requisito de
aciclicidad quedara expresado como Vx € N, (x, x) & D2(Aj).

La caracterizacion de D> serd dada por medio de otro axioma nuevo:

(4.0b) forall x in A (D(x) subset D2(x) & forall y1 in D2(x) (forall y2 in D2(x) (
if 1d(y1, 2) = 1d(y2, 1) then tuple(ld(y1, 1), 1d(y2, 2)) in D2(x))))

El primer conyunto expresa que todo elemento de D(Ai) (la relacion de ancestria inmediata) esta

presente en D2(Ai). El segundo conyunto dice que, para dos elementos de D2(Ai) (i.e. dos pares de
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nodos), si el segundo elemento del primer par es igual al primer elemento del segundo par, entonces
el par formado por el primer elemento del primer par y el segundo elemento del segundo estan en
D2(Ai) (esto permite expresar que si (ny, ny) € D(Ai) y (ny, n;) € D(Ai) entonces (ny, Nz} € D2(Ai) sin
un triple cuantificador sobre N, lo cual seria computacionalmente mas ineficiente).

Habiendo introducido D y D», ya es posible introducir todos los puntos del axioma 4 en

Reconstructor, del siguiente modo.

Axioma impropio

En Reconstructor

(4.1) D(A) € N2

forall x in A (D(x) subset cartp(N, N))

(4.2) Anyt € N, Any, ..., Nxj € N tal que (Nxe,
Nx2) € D(A) y ... y (Ny-1, Nxj) € D(A) y (ny,
nx1> € D(A|)

[D(Ai) es aciclica]

forall x in A (forall y in N (=tuple(y, y) in
D2(x)))

[expresada por medio de D2]

(4.3) 3!nx € N tal que ¥ny € N (Si ny # ny, (ny,
nx) € D(A)) y Inxg, ..., Nxj € N ({(Nx, Nx1) €
D(A) y (N, N2) € D(A) y ... y (nyj, 1) €

D(A)))

[D(Ai) es enraizada]

forall x in A (existsy in I (forall zin N (if -y
=z then tuple(y, z) in D2(x))))

[expresada por medio de D2]

(4.4) Vn € 1, Anx, nx2 € N tal que (Nx1 # Nx2 Y
(n, nx1) € D(A) Y (nx, Nx2) € D(A) Yy Vnxs €N
(Si Nx1 # Nys # Nxz2 entonces (N, Nxs) € D(A)))

[Cada nodo interno tiene exactamente dos
descendientes]

forall x in A (forall y1 in 1d(x,2) ('exists y2 in
ld(x, 2) (1d(y1, 1) = 1d(y2, 1) & -y2 = y1)))

[Version computacionalmente mas eficiente
(aunque un poco mas débil). Afirma que para
todo par ancestro-descendiente en D(Ai) hay
uny solo un par con el mismo primer
elemento (ancestro) y distinto segundo
elemento (descendiente)]

(4.5) vt € T (An € N tal que (t, n) € D(A)

[Los taxa bajo consideracion son nodos
terminales]

forall x in A (forall y in T (=exists z in N
(tuple(y, z) in D(x))))

(4.6) Vvn e NVny € NVny €N (Si (ny, n) €
D(Ai) y (ny, n) € D(Aj) entonces nx = ny)

[No ocurren fusiones en el arbol]

forall x in A (forall y1 in Id(x,2) (forall y2 in
1d(x,2) (if 1d(y1, 2) = I1d(y2, 2) then y1 = y2)))
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[Version equivalente y computacionalmente
mas eficiente. Afirma que para toda dupla de
pares ancestro-descendiente en D(A)), si el
descendiente es el mismo, entonces el
ancestro es el mismo]

Continuando con la carga de axiomas impropios, los siguientes pueden expresarse del siguiente

modo:

Axioma impropio

En Reconstructor

(5) AREA

ARin A

(6) J es el conjunto [jerarquias] de los x <
#(g(T)) tales que:
(6.1) TeEX
6.2) vte T {t} €x)
(6.3) 0 €x
(6.4) Vy1 € X Vy2 € X (Y1 N Y2 € {y1, Y2, B})
(6.5) x| =2T-1
[Jerarquias]

forall x in J (
(MTinx&forally inT ({y} inx)) &
((=nullset in x & card(x)=(2*card(T))-1) &
forall z1 in x (forall z2 in x (z1 inters z2 in
{z1, z2, nullset})))))

[version mas débil pero computacionalmente
mas eficiente, ya que no requiere cuantificar
sobre un doble conjunto potencia]

(7) C (={C4, ..., Cn}) es un conjunto finito,
no-vacio tal que cada Ci (= {cis, Ci2, ..., Cij})
es un conjunto finito, no vacio.

[caracteres y estados]

-C = nullset & forall x in C (card(x) > 0)

[el segundo conyunto expresa que los
elementos de C son conjuntos —
Reconstructor devolvera un error al evaluar
este axioma si no lo son]

@ nc=o
[Los caracteres no comparten estados]

1Set(C) = nullset

A estos axiomas les siguen la caracterizacion de las funciones que asignan estados a nodos. En los

casos en donde un mismo axioma expresaba tanto el dominio y el codominio como la expresion

matematica que los relacionaba, se cargaron dos axiomas distintos en Reconstructor, separando

ambos componentes. En el caso de 6 (= {d1, ..

., n}), en lugar de tener un conjunto de funciones

binarias, se cargé una Unica funcién d triddica, cuyo tercer argumento es el subindice i que
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correspondia a una funcion d; particular (asi, por ejemplo di(x, y) es d(x, y, 1)) —nuevamente, para

gue no sea necesario tener en el lenguaje un simbolo de funcion por cada asignacién.

Axioma impropio En Reconstructor

func(dT, T, C, USet(C))
(9)dr: T x C — UC, tal que d+(t, Ci) € Ci

[asignacion para terminales]

forall x in T (forall y in C (dT(X, y) iny))

forall x in d (ld(x, 2) in USet(C) &
((1d(1d(x,1), 1) in N & Id(ld(x,1), 2) in

(10) 6 (={d, ..., dn}) es un conjunto finito, no- C) & ld(1d(x,1), 3) in NAT))
vacio, tal que vdi € N (di: N x C — UC y di(n, (*)
C)eC)

forall z in setcompr(1d(ld(x1, 1), 3), d) (forall

funci de asi i6 let
[funciones de asignacion completas] xin N (forall y in C (d(x.y. 2) in y))

(**)
(11)or€ 0 dR in setcompr(ld(ld(x1, 1), 3), d)
(12)vdi € 0, Vt € T, VCi € C (di(t, Ci) = d(t,
Ci)) forall z in setcompr(ld(Id(x1, 1), 3), d) (forall
[Las asignaciones completas respetan las xin T (forall y in C (d(x,y,2) = dT(x,y))))

asignaciones para terminales]

(*) Este axioma es similar a “func(N, C, NAT, USet(C)))” pero sin el requisito de unicidad. Ello
se debe a que incluso en modelos sencillos como el que se introducira en la seccién siguiente (4
taxa y 2 caracteres) d es relativamente grande (p.e. su interpretacion en ese modelo tiene 896
elementos) y la cuantificacion anidada que exige el requisito de unicidad toma mucho tiempo de

evaluar.

(**) Otro punto a destacar es que la cota del primer cuantificador devuelve el conjunto de los
indices que estan como tercer argumento (i.e. el conjunto de los indices de las funciones de
asignacion). Esto se debe a que en Reconstructor la expresion “setcompr(f(x), t)”, en donde f(x) es
un término con una variable libre y t un término que denota a un conjunto, devuelve el conjunto de

los elementos que surgen de reemplazar a la variable libre x por los elementos de t. Por otro lado,
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dado que d es una funcion triddica, sus elementos tienen la forma ((x, y, z), w). Por lo tanto, dado
un elemento e = ((x, Y, z), w), Id(e, 1) = (x, y, z) y por tanto ld(ld(e, 1), 3) = Id({x, y, z), 3) = z
Ambas cosas implican que la expresion setcompr(ld(ld(x1, 1), 3), d) devolvera al conjunto de las
cosas que hay en la tercera posicion de los argumentos de d, i.e. los indices. Esta cota se repetira

en otros axiomas (p.e. en (11) y (12)).

A continuacién siguen las funciones de costos, pesos y largos de estados de caracteres y
cladogramas. En los casos en donde las funciones tomaban una funcion de asignacion como
argumento (p.e. w: N2 x § — N), tal argumento fue sustituido por el indice que representa a esa

funcidn en la nueva funcion triadica d.

Axioma impropio En Reconstructor

(13)$: UCx UC > N

) _ func(cost, USet(C), USet(C), NAT)
[funcién parcial de costos]

forall x inw (Id(x, 2) in NAT & (Id(l1d(x,1),
1) in cartp(N, N) & Id(ld(x,1), 2) in NAT))

(14) w: N2 x § — N, tal que [idem a 10.1, equivale a func sin unicidad, por
W((Ni, Nk), 0) = > $(d(ni, Ci), ch(nk, 1)) motivos computacionales]
CieC
[peso de un eje] forall x1 in I (forall x2 in N (forall z in

setcompr(ld(ld(y, 1), 3), d) (w(tuple(x1, x2),
z) = SUM(i1, C, cost(d(x1,i1,z), d(x2,i1,2))))))

forall x in 11 (1d(x, 2) in NAT & (1d(1d(x,1 ),

(15) i A x § — N, tal que 1)in A & Id(Id(x,1), 2) in NAT))
L, (A, Cm) :< >ZD(M w((x, y), dn) [idem a 10.1, equivale a func sin unicidad, por
X, y)eD(Ai

motivos computacionales]

[largo de un cladograma bajo una
asignacion] forall x in A (forall z in setcompr(ld(1d(x1, 1),

3), d) (I1(x,2) = SUM(i1, D(x), w(i1,2))))

func(12, A, NAT)

(16) I2: A — N tal que I2(Ai) = min({11(A;, d;) /

dj € 3) forall x in A (12(x) = min(setcompr(l11(x,y),
[largo de un cladograma] setcompr(ld(ld(x1, 1), 3), d))))
*)
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(*) En (16.2) la segunda comprensién es igual que la anterior, devolviendo el conjunto IND de los

indices presentes en d. De ese modo, (16.2) afirma que I2(Ai) = min(setcompr(l1(Ai, y), IND)) para

todo arbol Ai. La comprensién que figura en esta expresion devuelve al conjunto de los largos; bajo

todas la asignaciones posibles.

Los axiomas impropios restantes definen al conjunto de los arboles, asignaciones y jerarquias

Optimas, y definen a la funcion para pasar de un arbol (qua grafo) a una jerarquia.

Axioma impropio

En Reconstructor

(17) AO = {Ai/ I12(Ai) € min({l2(Ax) / Ax €
A}

[arboles 6ptimos]

forall x in A (x in AO iff forall y in A (12(x)
<= 12(y)))

(18) do: A — 0, tal que do(Ai) = {d;j € o/ 11(A;,
dj) = 12(A)}

[asignaciones dptimas para un arbol]

forall x in A (forall y in setcompr(ld(1d(x1, 1),
3), d) (y in dO(x) iff 11(x,y) = 12(x)))

(19) j: A — J, tal que j(A) = {X € p(T)/ |X| =
loaneN(vxeX,apeP(p=(n,....x))y
vweT—-X,-3peP(p=(n,....y))}

[jerarquia correspondiente a un arbol]

func(j, A, J)

forall x in A (forall y in pset(T) complem {{}}
((card(y) =1 orexistszin N (forall yl iny
(tuple(z, y1) in D2(x)) & forall y2 in T
complem y (-tuple(z, y2) in D2(x)))) theny in

1))
*)
(20) AOj = {Ji € I/ IAE AO (j(A) = J)} | forall x in A (if x in AO then j(x) in AQj)
[jerarquias 6ptimas] *)

(*) Las traducciones de los axiomas 19.2 y 20 son mas debiles que los originales (son condicionales

en lugar de bicondicionales), también por motivos computacionales, pero diferentes a los

anteriores: es para que puedan ser usados como métodos de determinacion automaticos (véase la

seccion siguiente).
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Por ultimo, las leyes fundamentales son sencillas de cargar en Reconstructor:

Ley fundamental En Reconstructor
(2) Ar € AO AR in AO
(3) dr € do(Ar) dR in dO(AR)

5.2. Los modelos y (algunos) métodos de determinacion

En esta seccion se describen primero (informalmente) una serie de aplicaciones (potenciales,
algunas exitosas y otras no) de la cladistica, asi como su representacién formal como modelos.
Luego, se exponen los resultados del primer método de contrastacion de reconstrucciones aplicado

a estos modelos y a los axiomas introducidos en el programa en la seccion anterior.

5.2.1. Las aplicaciones a considerar

En esta subseccion se describen las aplicaciones (informales) que luego seran cargadas como
modelos en el programa en la subseccion siguiente. Como se dijo, las aplicaciones seran sencillas
(i.e. pocos taxa y caracteres), por dos motivos. En primer lugar, porque considerar aplicaciones
mas complejas no agregaria nada conceptualmente interesante. En segundo, porque el nimero de
arboles, asignaciones, etc. crece de manera muy rapida con el aumento en el nimero de taxa y de
caracteres, y se vuelve computacionalmente intensivo chequear la satisfaccion de los axiomas en
un modelo. A modo ilustrativo, considérese que en los modelos que representaran a las aplicaciones
introducidas en esta seccién (que contienen solo 4 taxa y 2 caracteres), las cardinalidades de d, w
y |1 son 896, 1344 y 960, respectivamente —Yy que en ocasiones hay que cuantificar, a veces de
manera anidada, sobre ellos.

Tendremos entonces la siguiente matriz de datos:
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Taxa / Caréacter C1 C2
ta1 0 0
t2 0 0
t3 0 1
ta 1 1

Tabla 5.7. Matriz de datos a considerar

Para estos 4 taxa habra por tanto 15 arboles posibles (véase el capitulo 2, figura 2.5) y un Gnico

arbol no enraizado 6ptimo, de largo 2, que se ve como sigue:

t1 t3

t2 t4

Fig. 5.37. Arbol no enraizado 6ptimo para la matriz de datos de la tabla 5.1.

Esto significa que habra 5 de los 15 arboles que poseen el largo minimo de 2 (que corresponden a

los 5 ejes en los que se puede enraizar el arbol de la figura 5.1). En notacidn parentética, ellos son:

a) ((t, t2), (t3, ta))
b) (t, (tz, (t3, ta)))
c) (t2, (t, (t3, ta)))
d) (ts, (ta, (t1, t2)))
e) (ts, (t3, (t1, 12)))

Consideraré una primera aplicacion que no posee al arbol a) en el conjunto de los 6ptimos, la cual
deberia, por tanto, no satisfacer a los axiomas impropios. Es decir, su representacion como modelo
contendré al nimero y tipo de conceptos adecuado, pero no satisfara al axioma impropio (17) —la

definicidn del conjunto AO como el de los arboles de menor largo—, no siendo por tanto un modelo
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potencial de la teoria.>® Una segunda aplicacion satisfara todos los axiomas impropios (tendré a los
5 arboles anteriores, con largo 2, como los éptimos) pero no a la ley fundamental (2) —es decir,
ser4 un modelo potencial pero no un modelo actual. Para ello, supondré que el arbol real no es
ninguno de esos cinco, sino el arbol ((t1, t3), (t2, t4)). Es decir, supondré que la filogenia real no
coincide con ninguno de los arboles 6ptimos que arroja la cladistica, y por tanto este caso deberia
ser un falsador (o un puzzle) de la teoria, al no satisfacer (2). Una tercera aplicacion satisfara la ley
(2) pero no la ley (3). Es decir, la filogenia real estara entre las Optimas segun la cladistica, pero la
evolucion real de los caracteres sera distinta a lo que la cladistica retrodice (i.e. a las asignaciones
de estados a los nodos internos para el arbol 6ptimo). Para ello, tendréa al arbol a) como el real, pero
la asignacion real asignara 0 a los tres nodos internos para ambos caracteres. Asi, por ejemplo, el
ancestro del grupo (ts3, ts) poseerd el estado O para el caracter C,, habiendo ocurrido una
convergencia en la descendencia, al cambiar ambos independientemente a 1. Por Gltimo, una cuarta
aplicacion satisfard ambas leyes fundamentales: tendra al arbol a) como el real y a la asignacion

(tg, t2, t3, ta): O, (i1, t2): O, (t3, ta): 1 como la real (para el caracter C). Resumiendo:

Aplicacién Axiomas impropios Ley (2) Ley (3)
ai No - -
a Si No -
as Si Si No
au Si Si Si

Tabla 8. Cuadro que resume lo que deberia satisfacer y no satisfacer cada una de las aplicaciones
introducidas en el parrafo anterior. Las celdas con - significan solo que no me preocupara el valor de ese
axioma en el modelo correspondiente (de hecho quedaran indeterminadas, véase la seccion siguiente).

5.2.2. Carga de modelos

En esta subseccion y la siguiente se muestra como cargar las aplicaciones ai-as de la subseccion

anterior como cuatro modelos mi-ms. Como se dijo arriba, incluso en este caso simple, algunos

39 Testear la adecuacion de los axiomas impropios presupone cargar estructuras que no los satisfacen. Puede sonar
extrafio a un estructuralista llamar aplicacion a algo que no es un modelo potencial de la teoria. Si el lector prefiriese
otro término no tendria problemas con ello.

167



conceptos poseen extensiones relativamente grandes. Por ello, seria sumamente engorroso cargar
por extension (i.e. a mano) las denotaciones de todos los conceptos. Por ello, mostraré a
continuacion cdmo cargar paso a paso un modelo de CLAD introduciendo unos pocos conceptos
a mano y luego usando una combinacion de métodos manuales y automaticos para llenar las
denotaciones del resto. Dado que utilizaré métodos automaticos para cargar algunas denotaciones,
trabajaré desde el mdédulo de modelos incompletos (en este caso ello no hace diferencia porque el
lenguaje primitivo CLAD no contiene relaciones). Esta dinamica de carga de modelos es especifica
para CLAD, aunque puede funcionar como ilustracion del modo en que se puede trabajar con otras
teorias desde Reconstructor.

Comenzaré con un modelo incompleto ioo, en el cual se cargaran a mano los conceptos T,
C, dT, cost, N e I. Notese que los primeros tres representan a la matriz de datos y el cuarto a las
matrices de costos. Estos son los conceptos que no pueden determinarse aplicando las leyes de la
teoria, sino que cualquier aplicacion los presupone (véase el capitulo 3). Los dltimos dos
representan a los nodos (totales e internos) de los cladogramas —podrian cargarse usando métodos,
pero ya que las aplicaciones consideradas son simples y los nodos son pocos, los cargaré a mano

por comodidad. Asi, el modelo io se ve del siguiente modo:

Cioo = {{co0, Co1}, {C10, C11}}

Tioo = {ty, t2, t3, ta}

Nioo = {t1, t, t3, ta, N1, N2, N3}

lioo = {ny, N2, n3}

drioo = {{{t1, {Coo, Co1}), Coo), {{t1, {C10, C11}), C10), {{t2, {Coo0, Co1}), Con), {{t2, {C10, C11}), C10),
((t3, {Coo, Co1}), Coo), {(t3, {C10, C11}), C11), {(ts, {Coo, Co1}), Co1), {(ts, {C10, C11}), C11)}

costioo = {{{Coo, Coo), 0}, {{Coo, Co1), 1), {{Co1, Coo), 1), {{Co1, Co1), O}, {{C10, C10), 0), {{C10, C11),
1), {(C11, C10), 1), {(Ca1, C11), 0)}

El resto de los conceptos se encuentran indeterminados en i, y l0s iré cargando secuencialmente
aplicando meétodos. Para construir el conjunto de los arboles filogenéticos, lo mas sencillo es
construir primero las jerarquias y luego construir los arboles a partir de las jerarquias. Para ello, se
introdujeron dos métodos manuales, build_Jy build_A en el archivo suplementario. No reproduciré

aqui el cdédigo para estos métodos (que es propio y puede verse en el tal archivo), basta con decir
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que, una vez ejecutados sobre igpo se obtienen las jerarquias y los arboles (estan cargados en el

archivo suplementario en un modelo io1):

{tuple({t2, n3, t3, t4, nl, tl, n2}, {tuple(nl, n2), tuple(nl, t2), tuple(n2, n3), tuple(n3, tl),
tuple (n3, t3), tuple(n2, t4)}), tuple({t2, n3, t3, t4, nl, tl, n2}, {tuple(nl, n2), tuple(n2, tl),
tuple (n2, n3), tuple(n3, t4), tuple(n3, t2), tuple(nl, t3)}), tuple({t2, n3, t3, t4, nl, tl, n2},
{tuple(nl, n2), tuple(n2, n3), tuple(n3, tl), tuple(n2, t4), tuple(n3, t2), tuple(nl, t3)}), tuple

{{{c2}, {cl}, {c3}, {t3, t4, 2, tl}, {c2, t4}, {c2, t4, ctl}, {t4}}, {{c2}, {cl}, {3}, {3, t4},
{3, 4, 2, tl}, {t3, t4, tl}, {c4}}, {{c2}, {rl}, {t3}, {t3, t4, t2, tl}, {3, t4, tl}, {t4, tl}
, {t4}}, {{c2, tl}, {c2}, {tl}, {t3}, {3, t4, t2, tl}, {2, t4, ctl}, {t4}}, {{c2}, {cl}, {c3}, {(t
3, t4, 2, tl}, {t3, t4, tl}, {t3, tl}, {c4}}, {{c2}, {rl}, {r3, 2, tl}, {t3}, {t3, t4, 2, tl},

Fig. 5.38. Arboles filogenéticos cargados en el modelo io; de Reconstructor, tras la ejecucion de los
métodos de determinacion manuales build_J y build_A.

Los siguientes dos conceptos a cargar son D y D2 (que en el archivo suplementario son dos
funciones primitivas, las de descendencia inmediata y no inmediata segin un arbol). D puede
cargarse simplemente ejecutando el axioma (4.0a) como método automatico. El caso de D, es un
poco mas complejo. El axioma (4.0b) puede usarse como método automatico para determinarla.
Sin embargo esto presupone un paso previo. Ese axioma tiene como consecuente del condicional a
la afirmacion “tuple(ld(y1, 1), 1d(y2, 2)) in D2(X)”. Pero esto solo agregara la tupla correspondiente
a D2(x) si D2(x) ya es un conjunto (recuérdese que la clausula (e1s) de la funcion de imposicion
decia que “e(t1 € t2, m) implica tim € tom+1, Si tam+1 €S UN conjunto”; véase la seccion 4.6.5. del
capitulo 4). Por ese motivo, un primer método manual begin_D2 haré que para todo arbol A, D2(Ai)
= {}, para luego poder correr (4.0b) como método automatico.*® (4.0b) tiene otra caracteristica

interesante. El axioma completo afirma que:

vx in A (D(x) subset D2(x) & Vy1 in D2(x), Vy2 in D2(x) (si 1d(y1, 2) = 1d(y2, 1) entonces
(1d(ys, 1), 1d(y1, 2)) in D2(x)))

Si se ejecuta este método de determinacion una vez, dado que D2(x) es el conjunto vacio para todo
X € A, ello hara que (por el primer conyunto y la clausula (e20) —para subconjuntos— de la funcion

de imposicion) todo elemento de D(x) esté en D»(x). Y dado que en el modelo inicial D2(x) es vacia,

40 Dado que el método automatico modificara el valor de D(Aj), el programa reconocera a la aplicacion de (4.0b) como
método automatico como una extension no monétona. Esto, sin embargo es comportamiento esperado y no representa
una falla del método de determinacion en este caso.
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los siguientes dos cuantificadores recorreran el conjunto vacio, y por tanto, no agregaran nada a
D2(x). Pero si se vuelve a correr (4.0b) sobre el resultado la parte de transitividad comenzara a
agregar nuevas denotaciones. Por ejemplo, si D(x) posee las tuplas (ni, n2), (nz, n3), y (ns, t1) el
condicional en el axioma agregara (ni, n3) y (nz, t1) a D(X) —pero no, (ny, t1) ain. Para esto ultimo
habria que volver a correr (4.0b) sobre el resultado anterior. Por estos motivos, (4.0b) debe
ejecutarse chequeando la opcion Iterate en Reconstructor, para que encuentre la denotacion
completa en una Unica ejecucién. El resultado de ejecutar estos tres métodos esta guardado en el
archivo suplementario como un modelo i.

A continuacién, para construir j (la funcién de correspondencia entre arboles y jerarquias)
se utiliza la misma estrategia. El axioma (19.2) —el que se usara como método automatico— posee
como consecuente del condicional la expresion “y in j(x)” (donde y eS un conjunto de taxa
terminales y x un arbol), con lo cual es necesario que j(Ai) sea un conjunto para que el método
automatico le agregue elementos. Un método manual begin_j hace que j(Ai) = {} para todo arbol
Ai. El resultado de aplicar estos dos métodos esta guardado como un modelo igs.

El siguiente concepto a cargar es d, el conjunto de todas las asignaciones posibles de estados
a nodos, terminales e internos. Los elementos de esta funcion surgen de una combinatoria
matematica sobre los caracteres y los nodos. Para cargarla, se introdujo un método de
determinacion manual, build_d. Nuevamente, el codigo es propio y no se lo reproducira aqui (ya
que no tiene mayor interés filoséfico/conceptual), pero puede verse en el archivo suplementario. El
resultado de ejecutarlo esta guardado como un modelo incompleto ioa.

Ya cargados los arboles, las asignaciones y la funcién de costos, es posible ahora determinar
los pesos y largos de los cladogramas (funciones w, 1 y I2). Ello puede hacerse facilmente
ejecutando los axiomas (14.2), (15.2) y (16.2) como métodos automaticos. El resultado se encuentra
guardado como un modelo igs.

Restan unos pocos conceptos. Los siguientes son AO, AOj y do (los arboles y jerarquias
Optimas, y la funcion que devuelve el conjunto de optimizaciones dptimas para un arbol). Para AQ,
el axioma relevante es (17) vx € A (x € AO sii Yy € A (I2(x) < 12(y))). Nuevamente, dado que una
parte del axioma es x € AO, AO debe ser un conjunto para que el metodo automatico
correspondiente le agregue algun valor (algo semejante ocurre con el axioma (20) y AO;). Por tanto,
para usar (17) y (20) como métodos automaticos se deben cargar inicialmente AO = {} y AQ; = {}.

Con do y el axioma (18) ocurre algo similar, pero dado que do es una funcién y no una constante,
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se emplea la estrategia anterior de usar un método manual para agregar al conjunto vacio como
valor de todo argumento, para luego usar el método automatico correspondiente. El resultado de
agregar las denotaciones de estos tres conceptos esta cargado en ios.

Puede observarse que la denotacion de AO tras aplicar estos métodos es:

{{({ns, t4, t2, t1, t3, N2, N1}, {(n2, N3}, (N3, t1), (N1, ta), (N2, t3), (N3, t2), (N1, N2)}),
({ns, 4, to, t1, t3, N2, N1}, {(N2, N3), (N3, ta), (N2, t1), (N3, t3), (N1, N2), (N1, 12)}),
({ns, ta, to, t1, t3, N2, N1}, {(n3, t1), (N2, t3), (N1, N3), (N3, t2), (N1, N2), (N2, ta)}),
({n3, t4, to, t1, t3, N2, N1}, {(N2, N3), (N3, ta), (N2, 12), (N3, t3), (N1, N2), (N1, t1)}),
({ns, ta, to, 1, t3, N2, N1}, {(N2, N3), (N3, ta), (N3, t2), (N, t3), (N1, N2), (N2, ta)})}

Estos 5 &rboles corresponden a los arboles €), c), a), b) y d) de la subseccién anterior,

respectivamente. Esto ya brinda un primer indicio de que los métodos manuales y automaticos

cargados y ejecutados hasta el momento son adecuados.

5.2.3. Resultados de la contrastacién de CLAD, parte |

El modelo m1, que representa a la aplicacion a: (la que no posee el arbol a) y por lo tanto no debe
satisfacer los axiomas impropios) puede ya cargarse como modelo a partir de ios, Simplemente
quitando ese arbol de AO. Si se evalla la satisfaccion de los axiomas impropios en mz se obtiene el
siguiente resultado:
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QUERY: Model: ml, Satisfies improper axioms?

RESULT:
(01): True
(02): True
(03): True
(04.0a): True
(04.0b): True
(04.1): True
(04.2): True
(04.3): True
(04.4): True
(04.5): True
(04.6): True
(05): Indeterminate
(0€6): True
(07): True
(08): True
(09.1): True
(09.2): True
(10.1): True
(10.2): True
(11): Indeterminate
(12): True

(13): True

(14.1): True
(14.2): True
(15.1): True
(15.2): True
(16.1): True

(16.2): True
(17): False
(18): True
(19.1): True
(19.2): True
(20) : True

GLOBAL RESULT: False
ELAPSED TIME: 18.41 seconds

Fig. 5.39. Resultados de la contrastacién de CLAD con m;.

Puede verse que el resultado global es falso, lo cual es lo que se deseaba, pero ademas que el axioma
particular que fallo es (17), la definicion de AO. Los dos axiomas con resultado indeterminado son
las caracterizaciones de AR y dr (el &rbol y la asignacion reales) cuya denotacion no se cargd aun
en los modelos.

La carga de estos dos conceptos (sobre la base de ios) permitira cargar los modelos mz-ma.
Para m, el modelo que no satisface la ley fundamental (2) al tener como arbol real a ((t1, t3), (t2,
t4)), basta con cargar (la traduccion a grafo de) este &rbol como la denotacion de AR. El resultado
es el que se esperaba: el modelo satisface ahora los axiomas impropios, y devuelve el siguiente

resultado para la consulta sobre la satisfaccion de las leyes fundamentales:

172



QUERY: Model: m2, Satisfies fundamental laws?
RESULT:
(2): False

(3): Indeterminate

GLOBAL RESULT: False
ELAPSED TIME: 0.01 seconds

Fig. 5.40 Resultados de la contrastacion de CLAD con ms.

El modelo m3 puede cargarse de un modo semejante, eligiendo al arbol a) como el real (Ar), y a la
asignacion que elige c00 y c10 para todo nodo interno como la real (dr) —que resulta ser la que
lleva el indice 43.

QUERY: Model: m3, Satisfies fundamental laws?
RESULT:
(2): True
(3): False
GLOBAL RESULT: False
ELAPSED TIME: 0.01 seconds

Fig. 5.41 Resultados de la contrastacion de CLAD con ms.

Por dltimo, el modelo ms puede cargarse modificando dr en m3 para que posea una de las
asignaciones optimas segun la cladistica para el arbol a). Existen dos asignaciones Optimas para

este arbol, que son las siguientes:
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(0, 0) 0,0 ©1) {d1) (0, 0) (0,0 (@1 (1,1
t1 t2 t3 t4 t1 t2 t3 t4

(0, 1) (0, 0)

Fig. 5.42 Asignaciones optimas para el arbol a).

Ellas corresponden con las asignaciones numero 33 y 35 del modelo igs, respectivamente.

Cargamos entonces doms = 33, y ocurre lo siguiente:

QUERY: Model: m4, Satisfies fundamental laws?

RESULT:

(2): True

(3): True
GLOBAL RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.0l seconds

Fig. 5.43 Resultados de la contrastacion de CLAD con ma.

Lo cual es exactamente lo que se deseaba. En ese sentido, se desprende de los resultados obtenidos
en esta seccion que la reconstruccion de la cladistica introducida en el capitulo 3 pas6 exitosamente
una primera contrastacion, que corresponde al primer método de contrastacion de teorias
introducido en el capitulo 4.

Adicionalmente, puede verse que en m4 las denotaciones de los conceptos son las esperadas.
Por ejemplo, como se dijo, AO corresponde con lo que informalmente se considerd que eran los
arboles 6ptimos. Por otro lado, consultas como las siguientes también dan los resultados esperados:
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QUERY: Model: m4, Denotation 12 (AR)?

RESULT: 2
ELAPSED TIME: 0.0 seconds

QUERY: Model: m4, Denotation dO(AR)?

RESULT: {33, 35}
ELAPSED TIME: 0.0 seconds

QUERY: Sentence: j(AR) in AOj, Satisfied by m4?

RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.0 seconds

QUERY: Sentence: ISet (AOj) subset j(AR), Satisfied by m4?

RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.0 seconds

Fig. 5.44 Resultados de otras consultas en ma.

Esto abona a que los métodos manuales utilizados en la subseccion anterior para la carga de los
modelos fueron correctamente reconstruidos (el segundo método de contrastacion de
reconstrucciones del capitulo 4; tendré mas que decir sobre este en la seccidn 5.4), ya que las
denotaciones de los conceptos en el modelo (el output de esos métodos) coincide con su contraparte

informal.

5.3. Las condiciones de ligadura

En esta seccion se muestra como cargar las condiciones de ligadura de CLAD y como utilizar el
primer método de testeo de reconstrucciones con ellas. A diferencia de lo que ocurria en la segunda
condicién de ligadura de MCAR (capitulo 5, seccion 4.3.2), las condiciones de ligadura de CLAD
no presuponen lenguaje metatedrico nuevo. De ese modo, pueden cargarse en Reconstructor del

modo siguiente.

Condicion de ligadura En Reconstructor
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(C1) Xe Cisiysolosi @ #X € Mp(CLAD) y

paratoda X,y € X, y todos ty, t2 y t3: si {t1, t

t3} € Tx N Ty y existe un Z tal que ({t, .} = Z

ytzs & Zy Z € j(Ar)x) entonces, existe un W ta
que ({t, .} SWyts @ Wy W € j(Ar)y)

[La cercania filogenética se preserva]

forall x1 in modelset (forall x2 in modelset (

forall y1 in denotation(T, x1) (forall y2 in
denotation(T, x1) (forall y3 in denotation(T,
x1) (

if {y1, y2, y3} subset denotation(T, x2) then (

if exists z1 in denotation(j(AR), x1) ({y1, y2}
subset z1 & -y3 in z1) then

exists z2 in denotation(j(AR), x2) ({y1, y2}
subset z2 & -y3in z2)))))))

(C2) X e Czsiysolosi @ #X S Mp(CLAD) y
paratoda x,y € X, todotytodoc:sit< Tx N

Tyy ¢ € Cx N Cy entonces dr(t, ¢)x = dx(t, C)y
[Las asignaciones de estados a terminales

deben ser idénticas]

forall x1 in modelset (forall x2 in modelset (

forall y in denotation(T, x1) (forall z in
denotation(C, x1) (

if (y in denotation(T, x2) & z in denotation(C,
x2)) then

denotation(dT(y, z), x1) = denotation(dT(y, z),
x2)))))

Para contrastar la adecuacion de estos dos axiomas, se introducen cuatro modelos nuevos (ni-na),

que representan a cuatro aplicaciones tales que:

N1y nz contienen 4 taxa cada uno (tz, t2

, 3y t5), los tres primeros estando presentes en los

andlisis de la seccion anterior (particularmente, en ms). n1 y ms deberian satisfacer Ci: en

ma el &rbol real es ((t1, t2), (t3, t4)), mientras que en n es (ts, (ts, (t1, t2))), un arbol compatible

en cuanto a las relaciones de t1, t2 y t3, los terminales compartidos. Por otro lado, n2 y ms no

deberian satisfacer Ci: el arbol real segin nz es (t1, (ts, (t2, t3))), el cual es incompatible

respecto a las relaciones de ty, to y ta.

N3y n4 contienen 3 taxa cada uno (t, to y t3), y un caracter (Co). En ns, la asignacion dr para

los terminales y el caracter Co coincide con las de ms (i.e. {n3, ms} deberia satisfacer la

condicion de ligadura Cz). En cambio, ns asigna dr(t1, {Coo, Co1}) = Coz (cuando m4 asignaba

Coo). Por lo tanto, {n4, ms} deberia no satisfacer la condicion de ligadura Ca.

Una vez cargado todo esto en Reconstructor, pu

en todos los casos:

ede verificarse que los resultados son los esperados
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Print valuation log | Savelog =~ Clear

QUERY: Model set: {md4a, nl}, Constraint Cl?

RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.22 seconds

QUERY: Model set: {md4a, n2}, Constraint C1l?

BRESULT: False
ELAPSED TIME: 0.0& seconds

QUERY: Model set: {m4a, n3}, Constraint C2?

RESULT: True
ELAPSED TIME: 0.01 seconds

QUERY: Model set: {md4a, n4}, Constraint C2?

RESULT: False
ELAPSED TIME: 0.00 seconds

W
{md4a, n4}
ltem:
‘Mndel set W
Query:
[Constraint? V__CZ V|

] Submit i

Fig. 5.45 Resultados de la contrastacion de CLAD con las condiciones de ligadura C; y C; (el modelo ma,
es idéntico a my; esta copiado al médulo de modelos completos, ya que las condiciones de ligadura
funcionan solo con modelos completos)

5.4. Otros métodos de determinaciéon manuales

En esta seccion se muestra cdmo cargar un método de determinacion manual, que utiliza el

algoritmo de optimizacion de Fitch (capitulo 3, seccién 3.6.2) para hacer busquedas de largos de
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arboles sin la necesidad de calcular el largo de un arbol bajo toda asignacion posible de estados a
los nodos internos. Se mostrard que esto tiene la ventaja de ser computacionalmente mucho mas
eficiente, razon por la cual tiene una importancia mayuscula en la practica de los sistematicos.

La idea serd disefiar un método manual para el concepto l> que tome cada arbol, y la
asignacion dr como input, y le asigne un largo haciendo solo la pasada hacia abajo del algoritmo
de Fitch (1971). Formalmente (ahora en el lenguaje de Python) esto queda representado como

sigue:

def 12_Fitch(A, C, T, I, dT, models, incmodels):
from copy import deepcopy
12 = set()
starting_optimizations = {x: {} for x in C}
for x in dT:
starting_optimizations[x[@][1]][x[©][@]] = frozenset({x[1]})
# Hasta ahora tenemos starting = {C1: {t1: {e}, t2: {1}, ...}, C2 = {...}}

for a in A:
visited_nodes = set(T)
unvisited nodes = set(I)
optimizations = deepcopy(starting optimizations)

tree_length = 0

while unvisited_nodes:
for node in unvisited_nodes:
descendants = [x[1] for x in a[1] if x[@] == node]
if set(descendants) < visited_nodes:
for char in C:

descendantl_state = optimizations[char][descendants[0]]

descendant2_state = optimizations[char][descendants[1]]
if descendantl_state & descendant2_state:
optimizations[char][node] = descendantl_state &
descendant2_state
else:

optimizations[char][node] descendantl_state |
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descendant2_state

tree_length += 1

visited nodes.add(node)
unvisited_nodes.remove(node)
break

12.add(((a,), tree_length))

return 12

Para contrastar la codificacion de este método de determinacion pueden usarse tanto el primero
como el seqgundo métodos de contrastacion de reconstrucciones introducidos en el capitulo anterior.
En el primero, se chequea la coincidencia entre la aplicacion de una ley / método formalizados y
su contraparte informal. El segundo es un test por coherencia, y consiste en ver si el resultado de
aplicar los métodos manuales a un modelo satisface los axiomas (formalizados) de la teoria. Dado
que sabemos que el modelo ms satisface todos los axiomas (propios e impropios) y que la
denotacion de I coincide con su contraparte informal, ambos tests se pueden realizar
conjuntamente, aplicando el método manual a ms y viendo si la nueva denotacion de I, coincide
con la anterior. Esto quedd hecho en el modelo ma, (en los modelos completos) en el archivo
suplementario, nuevamente con un resultado positivo.

Adicionalmente, puede chequearse que este método manual toma significativamente menos
tiempo para encontrar los largos: de todos los arboles filogenéticos que el procedimiento delineado
en 5.2. Lo primero le toma a Reconstructor aproximadamente 0,7 segundos (para encontrar I, a
partir de A, C, T, | y d7), mientras que lo segundo (determinar d, w, 11 y I, como se indic6 en la
seccion anterior) toma aproximadamente unos 9,48 segundos (0,62 + 3,43 + 3,32 + 2,11 para cada
concepto, respectivamente, en la corrida de prueba que se realiz0) —es decir, es mas de 10 veces
mas rapido (y el método manual recién introducido podria optimizarse ain mas). Este tipo de
mejora en la eficiencia computacional es extremadamente importante en la practica sistematica, ya
que (como se dijo) las aplicaciones reales contienen nimeros mucho mas grandes de taxa y de
caracteres, lo cual trae aparejado numeros astronémicamente grandes de arboles y de asignaciones
posibles. En esos casos, las diferencias en la eficiencia se vuelven ain mayores (véase la seccion
6.1.4. para un célculo sobre el nimero de pasos algoritmicos requeridos en un analisis mas grande).

De hecho, una parte importante del desarrollo teérico (pasado y presente) de la cladistica consiste
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en encontrar algoritmos que implementen funciones de busqueda mas eficientes. El software

introducido en esta tesis permite reflejar o reconstruir también este aspecto de la practica cientifica.

5.5. Conclusiones

En este capitulo se ilustrd la fertilidad y aplicabilidad de los métodos de contrastacién y del
software que permite llevarlos a cabo (Reconstructor) con un caso de aplicacion real (la cladistica).
Para ello, las secciones anteriores ejemplificaron en detalle como se cargaron los axiomas, los
modelos, las condiciones de ligadura y los métodos manuales a fin de introducir la reconstruccion
en el programa. También se mostraron los resultados de la aplicacion de los métodos de
contrastacion de reconstrucciones aplicados a estos elementos.

Cabe resaltar que la version de la reconstruccion presentada en el capitulo 3 e introducida
en el software en este capitulo pasé exitosamente todos los tests, pero que esto esconde algunos
fracasos previos. Es decir, la propia carga de la reconstruccion en el programa me permitio detectar
y arreglar errores en versiones previas de la reconstruccién. En este sentido, creo que la utilidad
del software estriba no solo en permitir usuario testear una reconstruccion completa ya realizada,
sino en funcionar como una ayuda en el proceso mismo de reconstruir una teoria.

Un ejemplo ilustrativo de un fallo previo, corregido gracias a la utilizacién del software, es
el siguiente. Inicialmente habia considerado una formulacion alternativa de la ley fundamental (2),
que afirmaba que el arbol real refina al consenso estricto de los arboles del conjunto AO.
Formalmente, esto seria; NAO < Agr. Sin embargo, el resultado de la contrastacion de la
reconstruccion con my daba como resultado que la ley (2) asi formulada era verdadera (cuando
debia ser falsa). Tras investigar el log de valuaciones descubri el problema (y de hecho aprendi
algo que no sabia): el consenso estricto de un conjunto de arboles contiene menos informacion que
los &rboles que se usaron para construirlo. Por ejemplo, el consenso estricto entre los arboles
(jerarquias) {{A, B, C}, {A, B}, {A}, {B}, {C}} vy {{A, B, C}, {A, C}, {A}, {B}, {C}} consiste
en su interseccion, {{A, B, C}, {A}, {B}, {C}}. Sin embargo, el arbol {{A, B, C}, {B, C}, {A},
{B}, {C}} también refina a este consenso estricto, aunque no haya estado entre los éarboles

originales usados para su construccion. Por ese motivo, el arbol real de m; refinaba al consenso
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estricto de los arboles dptimos del conjunto AO aungue no estaba entre esos arboles. La version

actual de la ley fundamental (2) corrige ese problema.
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PARTE 11l - Consecuencias del analisis anterior
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Capitulo 6. Consecuencias

En este capitulo se extraen algunas consecuencias del analisis presentado en los capitulos 2 a 5. Se
brindan, por un lado, algunas extensiones y posibles modificaciones al aparato metatedrico
estructuralista, con foco en la nocion de método de determinacion (seccion 6.1). Por otro lado, se
extraen algunas consecuencias para el debate sobre la nocion de homologia y la circularidad en el

marco de la cladistica (seccion 6.2).

6.1. Consecuencias sobre el estructuralismo: la nocion de método de

determinacién

En esta seccidn se presenta una elucidacion alternativa de la nocién de metodo de determinacion,
basada en el concepto de algoritmo. Adicionalmente, se brinda una elucidacion de la nocion de
ejecucion de un algoritmo, entendiéndola como una sucesion de modelos, y se analiza coémo esto
posibilita una distincion entre métodos T-tedricos y T-no-tedricos (esto se comprenderd mejor mas
adelante). A pesar de haber brindado una elucidacion alternativa, se sostiene que tanto la
elucidacion clasica como la alternativa pueden ser Gtiles en diferentes contextos. La mayor ventaja
de la elucidacion alternativa propia que brindo aqui es que los métodos qua algoritmos pueden
cargarse en el programa Reconstructor y ejecutarse para completar un modelo. Por ultimo, se
sostiene que los métodos de determinacion automaticos en Reconstructor son una herramienta Gtil
para diagnosticar qué conceptos son T-tedricos en un segundo sentido que los estructuralistas

suelen reconocer (esto es, determinables a través de la teoria, véase mas adelante).

6.1.1. Introduccion

Como se expuso en la seccion 3.6 del capitulo 3, la nocién de método de determinacion es
sumamente importante para la metateoria estructuralista. Como se menciond en esa seccion, la

distincion de T-teoricidad y el significado (en tanto sentido fregeano) de los conceptos estan
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relacionados con esta nocién. Por otro lado, como se mostro en el capitulo anterior, la basqueda de
métodos de determinacion mas eficientes es sumamente importante para la practica de los propios
cientificos (o al menos lo es para los sistematicos).

La elucidacion estructuralista estandar fue presentada en la subseccion 3.6.1, y consiste en
identificar a estos con clases de modelos que satisfacen cierta oracion ¢, en donde ¢ contiene a un
término t a determinar cuyo valor queda univoca y sistematicamente determinado dados los valores
de los demas términos que ¢ contiene. En la subseccion siguiente (3.6.2) se presento lo que podria
considerarse un caso paradigmatico de un método de determinacion (a ser reconstruido), la
optimizacion de Fitch. Una reconstruccion de este método fue brindada en el capitulo 5, seccion
5.4, aunque no bajo la concepcion estandar de método de determinacién. En cambio, fue
introducido a Reconstructor como un algoritmo.** En este capitulo se expande sobre esta idea,
proponiendo una elucidacion alternativa de la nocion de método de determinacion, e identificando
a estos con algoritmos mas que con clases de modelos.

Considerar a los métodos de determinacion como algoritmos tiene la ventaja inmediata de
permitir que estos sean cargados en Reconstructor y aplicados sobre modelos incompletos para
llenar las denotaciones faltantes. Esto, a su vez, permite testear de modo mas directo la adecuacion
de la formalizacion de los métodos. O bien, si ya se tiene confianza en la reconstruccion de los
métodos, permite hacer predicciones automatizadas desde Reconstructor.

Por otro lado, proponer una elucidacién alternativa conlleva al menos dos desafios. En
primer lugar, esta debe ser tan precisa como la original (la exactitud es, segun Carnap, uno de los
criterios bajo los cuales se debe evaluar una elucidacién conceptual; véase Carnap, 1950). Ademas,
la nocidn estandar permite dar un criterio claro para establecer si un método presupone 0 no una
teoria T, y de ese modo distinguir entre conceptos T-tedricos y T-no-tedricos, mientras que no es
inmediatamente claro como hacer esto con la nocidn alternativa. En las dos subsecciones siguientes

me encargaré de precisar la nocion alternativa, mostrando como pueden pasarse estos dos desafios.

6.1.2. La nocion de algoritmo

41 Aunque esto no quita que pueda darse una descripcion matematica mas abstracta de este procedimiento en la que
quede representado como una clase de modelos.
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En cuando a la exactitud, la nocién de algoritmo puede ser elucidada con distintos grados de
precision. A nivel menos preciso y mas informal, un algoritmo es un método efectivo para calcular
el valor de una funcion. Un método efectivo es una secuencia de instrucciones (oraciones

imperativas) que:

= Esfinita.

= No requieren ningun tipo de creatividad para ser ejecutadas.

= Aplicada a un caso de su ambito de aplicacion, termina en un tiempo finito.

= Aplicada a un caso de su ambito de aplicacion, devuelve el valor correcto de la funcion para

los argumentos dados como input.

Asi, volviendo a la nocion de método de determinacion, la funcidn seria una que toma como input
ciertos conceptos, y devuelve un valor del concepto a determinar; el método de determinacion
quedaria identificado con el algoritmo que permite calcular el valor de esta funcion. Que el
algoritmo calcule el valor de una funcion, la cual debe (por ser funcion) cumplir con el requisito de
unicidad, implica que el algoritmo devolvera un valor univoco para un conjunto de argumentos
input (esto es andlogo a uno de los requisitos de la elucidacion estandar). Por otra parte, que el
método sea identificado con el algoritmo para calcular el valor de la funcion y no con la funcién
misma implica que el valor de la funcion debe ser computable —algo que no estaba en la
elucidacion estandar pero si esta en la préactica cientifica.*?

Si bien la elucidacién anterior es relativamente vaga e imprecisa (p.e. ¢cuando un paso
requiere creatividad? ;cudl es la sintaxis aceptable para las oraciones imperativas? etc.), los
algoritmos se suelen escribir lenguajes de programacion, que tienen sintaxis claras y especificadas,
y para los cuales la nocién de creatividad no es problematica (lo no-creativo es lo que puede
procesar una computadora, y que viene incorporado al lenguaje a través de los términos por default
del lenguaje de programacion). Para algunos ejemplos de algoritmos escritos en el lenguaje de

programacion Python véanse los capitulos 4 y 5.

42 Esto altimo puede ser discutible, deberia buscarse si existe un caso de un método de determinacién usado en la
practica cientifica tal que el término t quede univocamente determinado por una oracion ¢(D1, ..., Dn, R1, ..., Rm, 1) ¥
que encontrar el valor de t que hace verdadera a ¢ no sea una funcién computable. En tal caso, es posible que, en este
punto, la elucidacion estandar sea superior a la alternativa que estoy proponiendo. En caso contrario, sostendria que
poner requisitos mas fuertes es una ventaja de la elucidacion alternativa.
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Existen, por otro lado, elucidaciones mas precisas de las nociones de algoritmo,
computabilidad, etc. provenientes de las ciencias de la computacion, por ejemplo aquellas que
apelan a la nocion de maquina de Turing o a la recursividad (Boolos, Burgess, & Jeffrey, 2007).
Sin embargo, especificar algoritmos bajo estas elucidaciones mas precisas suele ser mucho mas
engorroso y menos practico (p.e. disefiar una maquina de Turing es similar a programar en lenguaje
méaquina, o en algin lenguaje de muy bajo nivel). Aun asi, a fines tedricos o conceptuales, basta
con saber que las nociones mas precisas existen y que todo algoritmo dado en un lenguaje de
programacion de alto nivel se puede traducir a un algoritmo especificado de modo mas preciso (p.e.
a una tabla de estados de una méquina de Turing).

Nuevamente citando a Carnap (1950), otro de los criterios para evaluar la adecuacién de
una elucidacion es la fertilidad. Si bien las nociones de las ciencias de la computacion son muy
precisas, seria muy poco fructifero intentar reconstruir métodos usando esas nociones —serian muy
engorrosas y poco clarificadoras de la estructura de las teorias y de la practica cientifica real. En
cambio, como se dijo, los lenguajes de programacion suelen tener especificaciones suficientemente
claras para su sintaxis y resulta mucho mas fructifero representar métodos formulandolos en ellos
(p.e. como se mostrd en los capitulos anteriores, ello permite ejecutarlos en una computadora). De
ese modo, en adelante asumiré que los métodos de determinacion pueden darse en algun lenguaje
de programacién (o bien en pseudocddigo facilmente adaptable a cualquier lenguaje).

En la seccidn siguiente desarrollaré una nocion (propia) de ejecucion de un algoritmo como
una secuencia de modelos, que me permitira responder al segundo desafio planteado anteriormente:

permitir distinguir entre métodos T-tedricos y T-no-tedricos.

6.1.3. Ejecucidén de un algoritmo vy T-teoricidad

Para responder al segundo desafio, introduciré un aparato formal para elucidar a la nocién de una
ejecucion de un algoritmo, que consistira en pensarla como una secuencia de modelos (completos
o incompletos). Cada modelo representara al estado informacional del sistema en un momento
dado. ElI modelo inicial representa a los parametros dados como input al algoritmo. Cada
instruccidn del algoritmo puede modificar alguno de esos pardmetros, generando un modelo nuevo.

Considérese el siguiente ejemplo para iluminar esta idea. El algoritmo para determinar las

186



velocidades en un tiempo sucesor en la mecanica cartesiana (dado en la subseccion 4.5.1) era como

sigue:

Inputs: B, T, before, CL, v
1. Para todo instante de tiempo xy en T:
2. Si hay un tiempo xo sucesor en T:
3. Para todo cuerpo y; en B:
4. Para todo cuerpo y. en B:
5. Si (y1, y2, x1) € CL:
6. Obtener las velocidades v(y1, X1) y V(yz2, X1)
7. Si ambas estan determinadas:
8. Agregar v(y1, X2) = —V(y1, X1) aVv
9. Agregar v(y2, X2) = —V(y2, X1) aVv

10. Devolver v

Considérese ahora una ejecucion de este algoritmo en un modelo inicial m que contiene dos cuerpos
b1y b2y dos tiempos t1 y to. Los cuerpos chocan en t; con velocidades de 5y —5. Es decir, el modelo

inicial se ve como sigue:

m = (Bm, Tm, beforem, CLm, Vm)
Bm = {b1, b2}

Tm ={ty, t2}

beforem = {(t1, t2)}

CLm = {(by, b2, t1), (b2, b, t1)}
Vi = {((by, t1), 5, ((b2, t1), —=5)}

Este seria el estado informacional dado como input al algoritmo / método de determinacion. La
ejecucion del algoritmo comienza por la primera instruccion. La variable libre T en ella es

reemplazada por la denotacion de T en el modelo inicial. Asi, la instruccion dice:

1. Para todo xz en {ty, to}
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El bloque de cddigo siguiente se ejecutard, por tanto, instanciando a la variable x1 con t1, en primer
lugar, e instanciando a x1 con tz, en segundo. En la primera de estas instanciaciones, la segunda
instruccion chequea si hay un tiempo sucesor a t; en m. Al encontrarlo (ya que (ti, t2) € beforen)
ejecuta el bloque de cddigo siguiente.*® Ninguna de estas dos instrucciones cambid ain ninguna
denotacion en el modelo. Es facil, sin embargo, ver que si se continua la ejecucion se llegara

eventualmente a las instrucciones (instanciadas)

8. Agregar v(bs, t2)=—5av
9. Agregar v(b, o)) =5av

La instruccion 8. modifica el modelo (genera un nuevo modelo m’) haciendo que:

Vi = {{(b1, t1), 5), ((b2, t1), =5), (b1, t2), =5)}

mientras que 9. genera el modelo m”’:

m’’ = (Bm*, Tm*, beforem, CLm", Vi)

B = {b1, b2}

T ={t1, t2}

before, = {(t1, t2)}

CLn = {(by, b2, tr), (b2, by, t2)}

Vi = {{(b1, 1), 5), (b, 1), =5), (b1, ta), =5), ({b2, t2), 5)}

Asi, la ejecucidn de este algoritmo sobre m puede representarse como la secuencia (m, m’, m’’),
Con esto en mente, es posible definir cudndo un método de determinacion (qua algoritmo)

presupone una teoria T del siguiente modo: un método de determinacion presupone una teoria T si

43 Notese que, asi como estan formuladas, las instrucciones 1 y 2 (y otras en el algoritmo) no son estrictamente
oraciones imperativas (de hecho, ni siquiera son oraciones). Se las podria reformular, sin embargo, como oraciones
imperativas (p.e. “si (...) ejecutar el siguiente bloque de cddigo”). Por otro lado, este tipo de recursos (condicionales,
loops) son tipicos de los lenguajes de programacion de alto nivel. Si traduce el algoritmo a un lenguaje de més bajo
nivel, todas las instrucciones quedarian representadas como oraciones imperativas.
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y solo si, para toda ejecucién (secuencia de modelos), el ultimo modelo es un modelo de T.* Esta
definicion es ademas bastante cercana en espiritu a la definicion estandar de presuposicion
(presentada en 3.6.1).*> Adicionalmente (y de manera idéntica a la elucidacion estandar), un
concepto sera T-tedrico cuando todo metodo de determinacién suyo presupone T (bajo la nueva
nocién de método y de presuposicion).

En las siguientes subsecciones se mencionan algunas ventajas de la elucidacion alternativa

recién propuesta frente a la clasica.

6.1.4. Ventajas de la elucidacion alternativa

Una primera ventaja de la elucidacion alternativa ya fue mencionada y ejemplificada anteriormente:
la posibilidad de ejecutar métodos para realizar predicciones/determinaciones automatizadas a
partir de la reconstruccion. Esta ventaja es especialmente importante si (como es el caso en la
presente tesis) se pone énfasis en la contrastacion de reconstrucciones. Con ese objetivo, se vuelve
importante que la reconstruccion formal funcione como / sea capaz de realizar todo lo que realiza
la teoria original. Esto es mas fuerte que la idea de que la reconstruccion debe ser meramente una
representacion formal / abstracta adecuada de una teoria empirica. Si lo que se busca es
aplicabilidad (y especialmente aplicabilidad automatizada), la posibilidad de ejecutar algoritmos

en una computadora es una ventaja importante.*

44 También seria posible definir esta nocién poniendo el requisito mas débil de que algin modelo de la secuencia sea
un modelo de T, pero no necesariamente el Gltimo. Esto equivaldria a pedir que las leyes de la teoria se usen en la
ejecucion del método, pero dejaria abierta la posibilidad de que el propio método las invalide luego. Esto dltimo, sin
embargo, daria como resultado métodos que son tedricamente inadecuados, de modo que la posibilidad de que ello
ocurra no me preocupa demasiado. Es decir, cémo se comporta este criterio para métodos inadecuados es irrelevante.
4 Adicionalmente, si se quisiera mantenerse en un espiritu semanticista, podria identificarse al método de
determinacion con la clase de las secuencias de modelos que constituyen sus posibles ejecuciones, en lugar de con la
secuencia de oraciones imperativas —a mi entender esto seria equivalente (y posiblemente menos claro y facil de
entender).

46 Cuando hablo aqui de aplicabilidad automatizada no me refiero a la posibilidad de aplicar automaticamente la teoria
de manera completa. Esto podria requerir cosas como, por ejemplo, aplicar teorias previas para determinar las
extensiones de los conceptos del explanandum, o decidir bajo qué rama de la red tedrica intentar subsumir un modelo
potencial. Una reconstruccion de una teoria T no necesariamente incluird algoritmos para realizar estas tareas (aunque
puede incluirlos, p.e. Reconstructor incluye la posibilidad de introducir métodos de determinacién T-no-teéricos, véase
el capitulo 4). En cambio, aqui me refiero puramente a la posibilidad de, una vez cargado un método de determinacion,
aplicar ese método para encontrar la extensién de un concepto en un modelo (completo o incompleto) pre-cargado.
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Una segunda ventaja esta relacionada con la ya mencionada. La metateoria estructuralista
contiene un segundo criterio de T-teoricidad (distinto e independiente del desarrollado en 3.5.2)
segun el cual un concepto es T-tedrico cuando se lo puede determinar usando T (a diferencia del
criterio estandar y més usado segun el cual un concepto es T-tedrico cuando no se lo puede
determinar sin T). Para evitar confusiones, me referiré a esta segunda nocion como T-
determinabilidad. Notese que todo concepto T-tedrico es T-determinable, pero que un concepto T-
no-tedrico puede también ser T-determinable (tener métodos de determinacion T-no-tedricos 'y T-
tedricos). De hecho, los conceptos T-no-tedricos y T-determinables son aquellos que permiten
contrastar a las teorias, dado que una teoria se contrasta determinando a un mismo concepto T-
tedrica y T-no-tedricamente y viendo si los resultados coinciden (Ginnobili & Roffé, 2018). La
nocién de un método como un algoritmo y una ejecucion como una secuencia de modelos es Util
aqui debido a los métodos automaticos de Reconstructor. Recuérdese que lo que estos hacen es
interpretar a las leyes como oraciones imperativas, y construir una secuencia de modelos en donde
las denotaciones de algunos conceptos estan completadas o modificadas. Es decir, los métodos
automaticos de Reconstructor entran dentro de la caracterizacion alternativa de método de
determinacion. Uniendo ambas cosas, la nocion alternativa de método y la implementacion de
métodos automaticos en Reconstructor permiten automatizar el criterio de T-determinabilidad: si
las leyes fundamentales o las especializaciones usadas como métodos automaticos permiten
determinar un concepto entonces ese concepto es T-determinable. Esto, sin embargo, brinda una
condicion suficiente pero no necesaria para la T-determinabilidad, debido a las limitaciones de la
implementacion computacional de los métodos automaticos (no siempre que existe un valor
univoco para un concepto el metodo automatico correspondiente lo encuentra, véase la subseccion
4.6.5).7

La segunda ventaja ya fue sugerida en la seccion 5.4, y consiste en que este modo de
considerar a los métodos de determinacion permite capturar mejor cierta parte de la practica
cientifica: la busqueda de mejoras en la eficiencia computacional de los métodos. Esto es
especialmente importante en areas de la ciencia (como la sistematica) en las que los problemas son

combinatoriamente explosivos, en donde el nimero de opciones a considerar 0 de pasos a ejecutar

47 Otro motivo para sostener que los métodos automaticos de Reconstructor dan condiciones suficientes pero no
necesarias para la T-determinabilidad es que las inferencias realizadas en las determinaciones T-tedricas no siempre
son deductivas. Puede ser posible que, en ocasiones, la inferencia de la extension de un término sea abductiva y/o
probabilistica (en cuyo caso Reconstructor no las hard).
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en un algoritmo que resuelve cierto problema crece muy rapidamente cuando los inputs crecen (i.e.
tienen una complejidad de tipo NP o superior, véase Goldreich, 2010).

El algoritmo de Fitch para computar el largo de un arbol es un ejemplo de una mejora de
este tipo. El algoritmo que se desprende inmediatamente de las leyes de CLAD para calcular el
largo. de un &rbol mide el largo; bajo toda asignacion posible. Con |C| caracteres y |T| terminales

icl
hay H| Ci[™™ asignaciones posibles (véase la seccion 3.2.5), y el calculo del largo: visita una vez
i=1
cada rama por arbol (cada arbol tiene |[N|] — 1 ramas) para cada asignacion. De modo que este
Cl
algoritmo requiere aproximadamente | N —1|x] J|Gi["™ calculos para computar el largo de un
i=1
arbol. En cambio, el algoritmo de Fitch visita una vez cada nodo interno por cada caracter, de modo
que requiere solo |C| x (JT| — 1) pasos. Con 20 taxa y 20 caracteres de dos estados cada uno (un
nimero relativamente bajo para un andlisis real) la diferencia es de 9,6 x 10*® vs. 380 calculos
para obtener el largo de un arbol.

Este tipo de consideraciones permite pensar en un nuevo tipo de desarrollo tedrico
(diacrénico) que una teoria puede experimentar. Algunos de los modos usualmente reconocidos
(Moulines, 2011) son:

= Emergencia o cristalizaciéon: emergencia gradual de una nueva teoria desde (en términos
kuhnianos) un periodo pre-paradigmatico

= Evolucion teorica: modificacion no-esencial de una teoria, a través de la adicion o
eliminacién de especializaciones. Lo que ocurriria en la ciencia normal kuhniana.

= Incorporacion o incrustacion: Las aplicaciones intencionales de una teoria pasan a ser
aplicaciones de otra, que la incluye (p.e. la mecéanica del choque en la mecénica
newtoniana). Los casos de reduccion interteorica entrarian aqui.

= Suplantacién: Un cambio de paradigma kuhniano. Reemplazo de una red tedrica por otra
distinta que subsume (aproximadamente) a al menos algunas de las mismas aplicaciones

intencionales.

Las consideraciones precedentes permiten reconocer un nuevo subtipo de desarrollo por evolucién

tedrica, que llamaré mejora en la eficiencia de métodos. Este consiste justamente en la
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incorporacion de un nuevo método de determinacion mas eficiente que los anteriores. En el caso
de la cladistica, estas mejoras en la eficiencia consistieron en una reduccion de la complejidad
algoritmica (p.e. en los algoritmos de optimizacion de caracteres). Este seria un cambio
relativamente pequefio en comparacion con los anteriores, en el sentido de que las mejoras en la
eficiencia no ponen restricciones facticas adicionales (aunque si pueden ser clave para que casos
previamente intratables computacionalmente se vuelvan aplicaciones exitosas, es decir, pueden ser
muy importantes en otros sentidos). De hecho buena parte de la ciencia normal en sistematica
consistio en este tipo de desarrollo. Nuevamente, dado que la combinatoria de &rboles,
asignaciones, etc. aumenta muy rapidamente con el nimero de taxa y de caracteres, encontrar
algoritmos eficientes fue histéricamente muy importante para volver a la cladistica aplicable a
numeros interesantes de taxa y caracteres. Para ilustrar este punto nétese que, de los 5 articulos mas
citados de la revista Systematic Biology (anteriormente Systematic Zoology), la revista mas
importante del &rea, 4 son resultados sobre algoritmos més eficientes para computar ciertos
problemas (el quinto es la descripcion de un programa de computacién que realiza blasquedas
bayesianas de arboles). Ellos tienen entre 5.000 y 13.000 citas, siendo el articulo de Fitch de 1971
el cuarto, con 5.715 citas (fuente: https://www.lens.org/).

El caso de Fitch ilustra otro punto importante: el algoritmo requiere inputs de cierto tipo
para ser aplicable (en particular, matrices de costo uniformes), que no son caracteristicas de toda
aplicacion de la cladistica. Es decir, el método de Fitch aplica a un subconjunto de los casos del
dominio de aplicacion de CLAD. En esto se parece a una especializacion de la teoria, aunque no
es exactamente eso ya que el método de Fitch no pone restricciones facticas adicionales (no
restringe la clase de los modelos) —es decir, llega al mismo resultado que la busqueda menos
eficiente usando el algoritmo que se desprende de las leyes. Asi, es posible acufiar otra nocién para
hablar acerca de la relacion de mejorar la eficiencia para un subconjunto de casos, que llamaré
restriccion algoritmica. Formalmente, si o y o’ son dos algoritmos (secuencias de oraciones
imperativas), que se aplican a los conjuntos de aplicaciones pretendidas I(a) e I(a’), diré que o’ es
una restriccion algoritmica de a si y solo si I(a’) € I(a)) y O(a) < O(a’) (O(...) es notacion estandar

en ciencias de la computacion para hablar sobre la complejidad algoritmica).

6.1.5. Conclusiones
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En esta seccidn se propuso una elucidacion alternativa de la nocién de método de determinacion.
Esta elucidacion alternativa identifica a los métodos de determinacion con algoritmos, en lugar de
clases de modelos. Se identificaron dos posibles desventajas de esta elucidacion frente a la estandar,
a saber, la posible mayor imprecision y la falta de un criterio de T-teoricidad basada en ellos. Se
dio una respuesta a estos dos puntos precisando la nocion de algoritmo y la de ejecucion de un
algoritmo. Se argumento que la nocion alternativa tiene algunas ventajas sobre la clasica, entre
ellas: la posibilidad de ejecutar algoritmos (métodos de determinacidn) en Reconstructor para
testear la reconstruccion de los métodos y/o obtener predicciones automatizadas a partir de la
reconstruccion; la posibilidad de establecer de manera automatizada la T-determinabilidad de los
conceptos aplicando los métodos automaticos de Reconstructor (los cuales conforman a la nocion
alternativa); y la posibilidad de distinguir un nuevo tipo de desarrollo tedrico (la mejora en la
eficiencia de métodos) y de una relacion similar en un aspecto a la especializacién, para métodos
de determinacion (la restriccion algoritmica) que jugaron un rol muy importante en la historia de
la sistematica, permitiendo hacer un analisis mas fino del desarrollo diacrénico de la ciencia.

Aun asi, afirmar que esta nocion deberia reemplazar a la anterior de meétodo de
determinacién es demasiado fuerte. La aplicacion de la nocion nueva se realizé en un Unico caso
(dos si se cuentaa MCAR en el capitulo 4), resta atn ver si ella es aplicable y fértil en tanto aplicada

a otras teorias.

6.2. Consecuencias sobre la cladistica: la nocién de homologia

En esta seccidn se extraen conclusiones mas especificamente de la reconstruccion de la cladistica
presentada en el capitulo 3, sobre algunas cuestiones metateoricas de la sistematica. Existen muchas
discusiones metateoricas para las cuales la reconstruccion podria tener consecuencias. Me centraré

aqui solo en una de ellas, para la cual la reconstruccidn presentada tiene consecuencias mas o menos
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inmediatas y claras.*® Ella concierne al debate clasico en torno a la circularidad en torno a la nocion
de homologia y a cOmo este problema reaparece en el marco de la cladistica.

Procederé como sigue. En las secciones 6.2.1 y 6.2.2 se introduce el problema de la
circularidad en la determinacion de las homologias, primero de modo clasico y luego dentro del
marco de la cladistica. Luego, se expone una solucion usual a este problema y se la sitta en el
marco de la discusion mas amplia acerca del cladismo de patron (6.2.3, 6.2.4 y 6.2.5). Por ultimo,
se consideran algunas criticas a esta solucion y se responde a ellas apelando a la nocion de T-
teoricidad del estructuralismo metatedrico (6.2.5 y 6.2.6). Finalmente, se extraen algunas

conclusiones.

6.2.1. El problema clésico

Como se presentd en el capitulo 2 (seccion 2.1.2), el explanandum de la teoria del origen comdn
de Darwin consiste en la presencia de homologias. El término “homologia” era usado por Darwin
en el sentido oweniano, de rasgos que tienen un cierto parecido estructural.*® Esto es, rasgos que
son similares en la cantidad y disposicion de las partes, la composicién de sus elementos, etc. Asi,
buscaba dar una explicacion alternativa a este fendmeno ya conocido (la presencia de homologias).
La explicacion anterior consistia en la postulacion de un tipo ideal, que en algunas versiones era
entendido como una idea en la mente de Dios. Segun Darwin, en cambio, la presencia de
homologias se debe a que ambas especies actuales habrian heredado el rasgo de un ancestro comun.
El rasgo podria modificarse independientemente en cada linaje en base a los diferentes problemas
ambientales que estos enfrentaron, pero habria una tendencia a mantener la estructura béasica (ya
que la seleccion natural opera modificando los rasgos existentes). De ese modo, puede afirmarse

que (al menos para Darwin originalmente):

48 E| andlisis presentado anteriormente tiene, sin embargo, otras consecuencias interesantes (aungue menos directas),
en las que no entraré aqui por motivos de pertinencia. Algunos de esos resultados se encuentran en prensa en Roffé (en
prensa).

49 Al menos en la primera edicion de El origen lo usa siempre de ese modo. En la Gltima edicion comenta, respecto de
la terminologia propuesta por Lankester (1870) —quien divide a las homologias en homoplasias y homogenias— que
las homoplasias de Lankester son lo que él llama analogias, quizas implicaturando que las homologias coinciden con
las homogenias de aquel autor (los rasgos derivados de un ancestro comin), aunque no es del todo claro que esa
implicatura esté presente (véase Darwin [1872] 1992, pp. 574-575). De todos modos, en la edicion de 1872, la gran
mayoria de las veces usa el término homologia del modo clésico. Agradezco a Daniel Blanco por discusiones sobre
este punto.
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(i) La herencia de un rasgo a partir de un ancestro comun explica la presencia de homologias

en su progenie

Ahora bien, con el desarrollo de la biologia contemporanea en el siglo XX, muchos autores
consideraron que ocurrié un cambio conceptual en la nocion de homologia y su significado. En
particular, es comun la posicién segun la cual afirmar que dos rasgos son homologos significa que
son derivados a partir de un ancestro comun. Para estos autores, la nocion de homologia esta
definida a partir de la ancestria comun (Futuyma, 2005; Mayr, 1982; Pearson, 2010; Simpson,

1961, entre muchos otros). Por ejemplo, Mayr afirma que:

El término ‘homdlogo’ existia antes de 1859 [el afio de publicacion de EIl origen de las
especies] pero adquirio el significado aceptado actualmente cuando Darwin establecié la
teoria del origen comin. En esta teoria, la definicién biol6gicamente mas significativa de
‘homologo’ es: ‘una caracteristica en dos o mas taxa es homologa cuando es derivada de
la misma (o una correspondiente) caracteristica en un ancestro comun’. ;Cudl es la
naturaleza de la evidencia que puede usarse para demostrar la probable homologia en un
caso dado? Hay un conjunto de criterios tales (como la posicion de una estructura en
relacién con otras), pero es completamente confundente incluir esa evidencia en la

definicion de ‘homdlogo’. (Mayr, 1982, p. 45, traduccion propia)

Un ejemplo més reciente puede encontrarse en el manual de biologia evolutiva de Futuyma, en el
cual se sostiene que “un caracter (o estado de un caracter) es definido como homélogo en dos
especies si ha sido derivado de su ancestro comdn” (Futuyma, 2005, p. 49). Al igual que Mayr,
Futuyma afirma que los criterios clasicos Owenianos son Utiles para hipotetizar la homologia, es
decir, que funcionan en todo caso como heuristicas para el descubrimiento de homologias, pero
que la contrastacion de estas hipotesis se realiza construyendo arboles filogenéticos y determinando
la evolucién de los caracteres. De manera semejante, Cristopher Pearson (en un trabajo que se
discutira en mayor detalle méas adelante) afirma en el marco de la discusion entre cladistas de patron

y cladistas filogenéticos que:
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Contrariamente al enfoque tradicional [la nocién Oweniana de homologia], gran parte de
la biologia contemporénea, asi como de la filosofia de la biologia, interpreta a la
homologia como un concepto histérico. De acuerdo a este enfoque los rasgos son
homologos solo en caso de que sean derivados del mismo rasgo en un ancestro comzin. (...)
Como los conceptos de “abuela” o “adaptacion”, entonces, el de homologia tiene una
dimensién histérica. Uno simplemente no puede entender qué es que dos rasgos sean
homdlogos sin prestar atencion a las relaciones evolutivas de los taxa que portan los rasgos
en cuestion. (Pearson, 2010, pp. 483-484, traduccion propia).

De ese modo, tenemos un segundo principio que afirma que:

(ii) Las homologias estan definidas como aquellos rasgos derivados de un ancestro comin

Si se toma (i) y se reemplaza al concepto de homologia por su definiens, lo que queda es que:

(i”) La herencia de un rasgo a partir de un ancestro comtn explica la presencia de rasgos

derivados del ancestro, en su progenie

Una afirmacion claramente circular (véanse Blanco, 2012; Jardine, 1967; Patterson, 1982; Wiley
& Lieberman, 2011, p. 117, entre otros, para formulaciones similares de este problema). Si se cree
que la explicacion darwiniana de (lo que Owen llamaba) homologias no es circular ni trivial
entonces o bien (i) o bien (ii) deben abandonarse o modificarse.

En la seccién siguiente se examina como este problema reaparece en el marco de la
cladistica contemporéanea. Pero antes de pasar a ello es interesante notar que el caso del concepto
de adaptacion traido a colacion por Pearson es relevante ya que presenta muchas similaridades con
el de homologia. Se ha afirmado, por ejemplo, que la explicacion de la presencia de adaptaciones
por parte de la teoria de la seleccion natural es circular porque a la vez (ib) la seleccion natural
explica la adquisicion de adaptaciones y (iib) las adaptaciones son (por definicion) aquellos rasgos
surgidos por seleccion natural. Asi, reemplazando al concepto de adaptacion en (ib) por su
definiens, se obtiene que la seleccion natural explica la adquisicion de rasgos surgidos por seleccion
natural. Adicionalmente, también es cierto que Darwin propone la seleccion natural para explicar

un fendomeno previamente conocido y explicado de otro modo. Por ejemplo, los te6logos naturales
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britanicos explicaban la presencia de adaptaciones apelando a un disefiador (aunque hay cierta
discusion acerca de si el concepto de adaptacion es el mismo en Darwin que en la teologia natural,
veanse Blanco, 2008; Caponi, 2011; Ginnobili, 2013). Por otro lado, algunos bidlogos y filésofos
contemporaneos creen que el concepto pre-darwiniano de adaptacion no forma parte de la biologia
actual sino que habria sido reemplazado por (iib), como afirma Pearson con respecto a las

homologias. Mas adelante tendré algo mas que decir sobre este paralelismo.

6.2.2. Homologia vy circularidad en el marco de la cladistica

Para comprender como ambas patas del dilema resurgen en el marco de la cladistica, considérese
lo siguiente. Si la nocién de homologia es entendida o definida a partir de la ancestria comun,
entonces la aplicacion de la cladistica (u otros métodos de inferencia filogenética) es fundamental
para establecer cuales rasgos son homologos (como afirman Mayr y Futuyma). La cladistica puede
usarse para determinar esto ya que: (1) permite inferir cuél es el arbol filogenético real, y (2) dado
un arbol, permite inferir los estados de los caracteres de los ancestros hipotéticos.

Notese que una asignacion de estados a los ancestros hipotéticos ((2) en el parrafo anterior)
implica un esquema de homologias (en el sentido filogenético). Por ejemplo, tdmese el arbol y las
optimizaciones (b) y (c) de la figura 2.6 del capitulo 2:

t1 £2 t3 t4 t1 £2 t3 t4
0 0 1 1 0 0 1 1
1 0
0 1
0 0
(b) (c)

Fig. 6.46. Dos asignaciones posibles para un arbol con 4 taxa terminales
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Segun la primera asignacion, el estado 1 es homologo entre t3 y t4, ya que ambos lo heredaron de
su ancestro comun. Lo mismo ocurre con el estado 0 para t; y to. En cambio, en la segunda
asignacion tanto el estado 1 para t3 y t4 como el estado O para t; y t2 son homoplasicos (1 es una
convergencia entre t3 y t4, y O es una reversion en t). De ese modo, algunos cladistas han
considerado que la nocién de homologia es equivalente a la de sinapomorfia —o bien a la de
sinapomorfia + simplesiomorfia (Nixon & Carpenter, 2012; Patterson, 1982; Richter, 2017). Dado
que la cladistica permite elegir (basandose en un mismo criterio de optimalidad, que es el largo del
arbol) tanto el arbol como la asignacion éptima, puede determinar cual esquema de homologias es
el real.>® En conclusion hasta el momento, si se adopta la definicion filogenética de homologia,
entonces la determinacion de las homologias presupone la aplicacion de la cladistica (i.e. es parte
del output de un analisis filogenético).

La otra pata del dilema surge de considerar a la matriz de datos de la cladistica (uno de los
inputs del analisis filogenético). Existen multiples, quizas incluso infinitas, maneras de dividir a un
organismo en rasgos o caracteristicas. Pero no todo rasgo posible de un ser vivo se considera Util a
fin de inferir una filogenia. Por ejemplo, los rasgos meramente analogos (i.e. similares en la
funcion, como ser, las alas de un pajaro y las de un insecto) no son indicativos de herencia a partir
de un ancestro coman, sino mas bien de que los organismos en cuestion enfrentaron problemas
adaptativos similares y encontraron soluciones similares. Es decir, su presencia compartida se
explica por seleccidn natural (operando de manera semejante pero independiente en ambos linajes)
y no por herencia a partir de un ancestro comun. En otras palabras, los caracteres y estados de la
matriz de datos deben elegirse con cuidado. Matrices de datos con caracteres espurios resultaran
en agrupamientos y arboles espurios (Mishler, 2005; Rieppel & Kearney, 2002). Uno de los
requisitos que se suele poner para la inclusion de un caracter en una matriz de datos cladista es,
como se dijo en el capitulo 2, que sea una homologia. Esto implica dos cosas distintas: (a) que
todos los estados del cardcter formen una serie de transformacion. Por ejemplo, los estados 0, 1y
2 del caracter Cq tienen que ser estados alternativos de la misma caracteristica, y en ese sentido
todos homologos entre si. Este requisito se suele formular diciendo que todos los estados de un

mismo caracter deben ser homdélogos transformacionales.®* Y por otro lado, (b) que, dentro de un

>0 Por supuesto que, dado que a veces hay mas de un arbol y/o de una asignacién éptimas, la determinacion del esquema
de homologias puede no ser univoca. Aun asi, incluso en esos casos, puede determinarse que algunos caracteres y
estados son homélogos,

51 para los caracteres tipo ausencia/presencia esto suele ser un poco mas dudoso.
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caracter, los estados codificados con el mismo nimero sean homdélogos entre si y no homdlogos
con estados codificados con un nimero distinto. A esto a veces se 1o denomina homologia taxica.>

(@) y (b) implican que el esquema de homologias entre los caracteres debe ser conocido para
elaborar una matriz de datos. Y ya que esta matriz funciona como input para un analisis cladista (el
analisis no puede ni siquiera comenzar sin ella), el esquema de homologias debe ser conocido antes
de realizar el analisis. Asi, la circularidad surge en el marco de la cladistica porque el esquema de
homologias esta a la vez presupuesto (como input en la matriz de datos) y es parte del output (como
esquema de sinapomorfias y simplesiomorfias) del analisis cladista. De ese modo, en el marco de
la cladistica la circularidad no solo es conceptual sino también operacional. La pregunta es cémo
operacionalizar o elaborar una matriz de datos para ser usada en un analisis si la construccion de la

matriz presupone el conocimiento de los resultados del analisis mismo.

6.2.3. Una posible solucion

Una propuesta de solucion a este problema fue popularizada por de Pinna (1991, pp. 372-375) —
aungue ya habia sido propuesta antes en otros términos (como de Pinna mismo nota), véanse p.e.
Lankester (1870), Patterson (1988) y Rieppel (1988). Ella consiste en distinguir dos sentidos o
conceptos distintos del término homologia, ambos presentes en la cladistica. Por un lado, lo que de
Pinna llam6 homologias primarias son las homologias en el sentido clasico, aquellos rasgos que
tienen un parecido estructural. La matriz de datos contendria homologias primarias, lo cual evitaria
la circularidad porque la determinacion de las homologias primarias no presupondria
conocimientos sobre la filogenia y la evolucion de los caracteres. Contrariamente, su determinacion
apelaria a los criterios de correspondencia topografica, composicion, etc. usados por los morfélogos
(propuestos originalmente por Saint-Hilaire y Owen y sintetizados por Remane, 1952; en el
contexto del problema clasico, por fuera de la cladistica, autores como Blanco, 2012 proponen

soluciones analogas).>

52 |a terminologia de homologia taxica y transformacional se debe a Patterson (1982), y a veces es usada de manera
confusa en la literatura.

>3 En el caso de secuencias (de nucledtidos o aminoacidos) se utiliza el alineamiento para el establecimiento de
homologias primarias entre bases (Giribet & Wheeler, 1999, p. 132), el cual puede pensarse como basado en la
topografia y la composicion. Por motivos de pertinencia, no entraré en detalles acerca del alineamiento de secuencias
aqui. Para méas sobre este punto véase Roffé (en prensa).
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Por otro lado, el concepto de homologia secundaria seria el concepto filogenético de rasgo
en dos descendientes heredado a partir de un ancestro comun. Lo que una aplicacién la cladistica
permite determinar como parte de su output es un esquema de homologias secundarias. Los arboles
Optimos encontrados en un andlisis cladista suelen contener algo de homoplasia (en aplicaciones
reales, ello ocurre practicamente siempre), lo cual implica que la cladistica permite mostrar que
algunas homologias primarias (taxicas) no son homologias secundarias —o bien, como nota de
Pinna, que una homologia primaria de un grupo a veces se divide en homologias secundarias de
distintos subgrupos (de Pinna, 1991, p. 374). Es decir, otra razon para pensar que el concepto de
homologia primaria y secundaria son distintos es que no coinciden extensionalmente.

Notese que esta solucion es semejante a la propuesta por algunos autores para el problema
con el concepto de adaptacion. Por ejemplo, Ginnobili (2010, 2018, pp. 29-30) distingue dos
conceptos de adaptacion presentes en el marco de la teoria de la seleccion natural. Por un lado, esta
la adaptacion como “la perfeccion de estructura y coadaptacion™ (i.e. la posesion de rasgos que
cumplen funciones de maneras altamente efectivas), el explanandum de la teoria, compartido por
autores que proponian teorias distintas para dar cuenta de él (como ocurre con las homologias
primarias, que son el explanandum de la cladistica y que eran compartidas por Owen y los
morfdlogos idealistas). Por otro lado, estaria la adaptacion como rasgo cuya presencia se explica
por seleccidn natural, es decir, como caso del otro concepto de adaptacion que puede ser tratado
exitosamente con la teoria de la seleccion natural (i.e. como ocurre con las homologias secundarias
y la cladistica). La similaridad entre los dos problemas y las dos soluciones (la circularidad con
adaptacion y homologia) sugiere que la confusién entre un caso del explanandum de una teoria y
la aplicacion tedrica bajo la que se lo subsume (i.e. entre un modelo parcial y el correspondiente
modelo actual en jerga estructuralista) es recurrente en ciencias empiricas.

La discusion de la solucion introducida en esta seccion se dio (al menos parcialmente) en el
marco de una discusion mas amplia sobre el rol de la teoria evolutiva en la cladistica. Esta discusion
mas amplia se dio entre los llamados cladistas de patrén o cladistas transformados y algunos de sus
criticos. En la subseccion siguiente se introduce en mayor detalle la posicién de los cladistas de
patrén, para luego, en la subseccién siguiente, revisar algunas de las criticas a la solucion

introducida en esta seccion.
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6.2.4. El cladismo de patrén

El debate sobre el cladismo de patron tuvo lugar especialmente a fines de los 70 y durante los afios
80 del siglo XX, disminuyendo luego en intensidad (aunque hasta hoy siguen apareciendo
publicaciones sobre la temética, véanse por ejemplo Brower, 2019; Pearson, 2010, 2018; Roffé et
al., 2018). La posicion de los cladistas de patron era compleja e involucraba muchos puntos
distintos, pero el hilo comdn consistia en sostener, en general, que la teoria evolutiva no jugaba
ningun rol (o jugaba un rol disminuido respecto de lo que se creia) en la cladistica. Para comprender
por qué afirmaban esto considérense dos de las objeciones clasicas que recibid la cladistica.

En primer lugar, se encuentra la objecion (ya mencionada en el capitulo 2) de que los taxa
fosiles pueden ser ancestros de algun taxén muestreado actual. Sin embargo, la cladistica pone
siempre a los taxa muestreados (actuales y fésiles) en los nodos terminales, nunca en los nodos
internos. En otras palabras, si un taxén fosil A es ancestro de otros dos taxa B y C, la cladistica lo
situara como el grupo hermano en lugar de como el ancestro de B y C. En segundo lugar, en la
cladistica los nodos internos se dividen siempre en dos, pero la especiacion no necesariamente es
dicotomica. Puede ocurrir tanto la especiacion por anagénesis (en la que una especie ancestral da
lugar a una Unica especie descendiente) o bien por cladogénesis pero en mas de dos especies hijas
(una “politomia dura”, en contraste a una politomia suave que indica solamente ignorancia del
orden de resolucion dicotémico).

Respecto de la ancestria efectiva entre taxa muestreados, algunos cladistas defendieron que
la relacion ancestro-descendiente efectiva es incognoscible (Nelson, 1972). Considérense los

siguientes dos posibles arboles para tres taxa muestreados A, B y C (y un ancestro hipotético B”):
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B' B

@ (b)

Fig. 6.47. Dos posibles arboles evolutivos. Figura redibujada a partir de la figura 2 de Engelman & Wiley
(1977).

En este caso se sostuvo que una autapomorfia (un caracter derivado Unico) en B puede ser mas
costosa en el cladograma 2(b) que en el cladograma 2(a), y que por tanto solo se puede situar a un
taxén como ancestro de otro en caso de que no posea autapomorfias. Sin embargo, este caso
también seria compatible con 2(a). Engelmann y Wiley (1977) y Platnick (1977) caracterizan a esta
situacion como una en donde la hipotesis de ancestria efectiva puede ser refutada pero no
confirmada (o en el vocabulario popperiano que utilizan, corroborada), dado que cualquier caso
confirmatorio de 2(a) también lo es de 2(b). En otras palabras, puede darse evidencia en contra de
la ancestria efectiva pero no a favor. Del mismo modo, estos autores sostienen que el registro
estratigrafico puede refutar una hipdtesis de ancestria efectiva pero no confirmarla. Por ejemplo, si
B aparece en una capa superior a A en el registro fésil (o si B es un taxdn actual) entonces no puede
ser el ancestro de A. Sin embargo, si aparece en una capa inferior ello es compatible tanto con 2(a)
como con 2(b).

Ahora bien, segun estos autores, si la situacion (b) de la figura 2 es incognoscible entonces
también debe serlo (a) (Hull, 1979; Nelson, 1973). En otras palabras, si las distribuciones de rasgos
se ven iguales en ambos casos, y no hay ninguna evidencia independiente que nos permita decidir
entre ambas hipotesis, entonces no puede afirmarse que una de las dos relaciones es cognoscible y
la otra no. Por tanto, si se interpreta a las lineas de un cladograma como indicando la ancestria
efectiva, el requerimiento de que todos los taxa muestreados vayan en las puntas parece

problematico.
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Existen varias posibles respuestas a este problema. Por un lado, es posible sostener que casi
todos los taxa fésiles poseen alguna autapomorfia, y que por tanto en la practica el problema no
surge, ya que todas las hipotesis de ancestria efectiva son menos parsimoniosas (Tattersall &
Eldredge, 1977, p. 207).>* Otra posible respuesta es que las condiciones de fosilizacion son raras,
y que se habrian preservado muy pocas especies ancestrales respecto de la enorme variedad de
especies extintas que deben haber existido. Asi, la probabilidad de encontrar un fésil que sea un
ancestro efectivo de otro taxon seria muy baja (Hull, 1979, p. 429).

Respecto de la especiacion por anagénesis, nuevamente, hay diferentes respuestas posibles.
Algunos autores apelan a hipdtesis sobre la frecuencia con la que habrian ocurrido distintos
procesos evolutivos. Por ejemplo, Cracraft (1974) considera que “cualquier intento de reconstruir
la filogenia necesariamente refleja la concepcion previa del investigador acerca de cémo el proceso
evolutivo tuvo lugar” (p. 71). Asi, por ejemplo, defiende la dicotomia en los cladogramas sobre la
base de la defensa del modelo de especiacion alopatrica frente al del gradualismo filético. Otra
respuesta tradicional (p.e. Wiley, 1979) apela al concepto de especie de Hennig (1966), segun el
cual las especies son comunidades reproductivas. En la anagénesis, en la que un mismo linaje
cambia fenotipica y genotipicamente pero sin perder su unidad reproductiva no habria, por tanto
especiacion. La especiacion ocurriria solo cuando la unidad reproductiva se pierde, i.e. cuando hay
cladogénesis. Asi, una especie puede cambiar fenotipicamente sin perder su identidad.>*

En cambio, segun los cladistas de patrén, ambas objeciones surgen de entender mal a la
naturaleza y el estatus de la cladistica, y las respuestas recién dadas se comprometen
innecesariamente con asunciones acerca de los procesos evolutivos. Para ellos, tanto el hecho de
que los taxa muestreados vayan situados en las hojas del arbol como que los nodos internos se

dividan en dos no involucran presuposiciones acerca del proceso evolutivo. Para justificar esto

>4 Incluso una posicién mas débil, que consistiria en sostener que un ancestro puede hipotetizarse cuando el largo de
rama que lleva al taxdn en cuestion es corto —i.e. cuando hay pocos cambios entre la optimizacion del nodo y el taxén
(Ramirez, comunicacidn personal) se encuentra con problemas, ya que asume que la cantidad de cambios en una rama
es representativa del tiempo transcurrido. Esto, a la vez, asume que la tasa de cambio es uniforme en toda rama y todo
caracter, algo que pocos sistematicos estarian dispuestos a aceptar. De hecho, los métodos probabilisticos de inferencia
filogenética (maxima verosimilitud y analisis bayesiano) modelan este aspecto explicitamente, y ello suele citarse
como una ventaja de esos enfoques frente a los enfoques tipo parsimonia.

55 Estas ideas son compatibles (y fueron una inspiracién para) los biélogos y filésofos que sostuvieron la tesis de que
las especies son individuos en lugar de clases (Ghiselin, 1974; Hull, 1978) —i.e. que son linajes espaciotemporalmente
situados cuyas propiedades pueden cambiar. Para estos autores, el evolucionismo es la tesis de que las especies mismas
cambian. Si las especies cambian entonces no hay ningln conjunto de caracteristicas fenotipicas o genotipicas
esenciales que las definan. En cambio, el mero hecho de que los descendientes (cercanos o remotos) de un individuo
de una especie E; pueden pertenecer a una especie distinta E; es, segln estos autores, compatible con el esencialismo.
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introducen una distincion entre cladogramas y arboles evolutivos (la distincién proviene de un
manuscrito no publicado de Nelson, cuyas ideas se divulgaron inicialmente en Tattersall &
Eldredge, 1977). Los arboles evolutivos reflejan el curso efectivo de la evolucion mientras que los
cladogramas son en realidad compatibles con muchos arboles evolutivos distintos.

Para ejemplificar, tdmese el caso de la figura 2 arriba. Segun Nelson (1973), ambos arboles

evolutivos serian representados por un mismo cladograma, que se veria como sigue:

Fig. 6.48. Cladograma para los dos arboles de la figura 2 segin Nelson.

Notese que este cladograma es isomorfico al arbol filogenético de la figura 6.2(a). Sin embargo,
segun este autor, la interpretacion del grafo es diferente. En este caso, el cladograma no representa
al curso efectivo de la evolucion. Que dos nodos sean flechados por un nodo interno significaria
solamente que ese nodo interno es un ancestro de ambos nodos. La figura 6.2(b) se ajusta a esta
lectura del cladograma de la figura 6.3, ya que B y C tienen efectivamente un ancestro que no es
ancestro de A —marcado con D en la figura 6.4, y A, B y C tienen un ancestro comun (la raiz del

arbol).
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Fig. 6.49. Arbol filogenético 6.2(b) con un ancestro agregado en el linaje que lleva a B. Este ancestro
estaria representado en el cladograma de la figura 6.3 por el nodo interno que llevaa By C.

Asi, el cladograma de la figura 6.3 es compatible con ambas hipotesis evolutivas de la
figura 6.2 —y por tanto es mas debil que el arbol evolutivo de la figura 6.2(a).>® Parte de esta
confusion habria surgido por confundir a la relacion de hermandad entre grupos con el patron
efectivo de diversificacion. La primera seria en realidad mas debil, e incluiria como una de sus
posibilidades a la ancestria efectiva entre taxa del grupo, ademas de la cladogénesis (Platnick, 1977,
p. 439).

En cuanto a la especiacion por anagénesis (tratado en Platnick, 1979, pp. 541-542).
Supodngase que el curso real de la evolucion de un linaje (i.e. el arbol filogenético) es el siguiente
(figura 6.5a):

%6 La cantidad de arboles filogenéticos con los que un mismo cladograma seria compatible variaba de autor en autor.
Por ejemplo, Wiley (1979) reconoce solo 6 (basadndose en su rechazo de la especiacion por anagénesis), mientras que
Cracraft (1974) identifica 13 y Platnick (1977), 22.
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(a) (b)

Fig. 6.50. (a) Curso evolutivo con especiacion por anagénesis (el eje x representa a la morfologia); (b)
cladograma para el curso evolutivo (a). Redibujada a partir de la figura 2 de Platnick (1979).

en donde los puntos 1- y 2- indican los lugares en los que se muestrearon especimenes. Segun
Platnick, el resultado de codificar los caracteres y estados de estos especimenes en una matriz y de
aplicarles la cladistica daria como resultado el cladograma de la figura 6.5b. Nétese que el mismo
cladograma surgiria de un arbol evolutivo real que se viera como el de 6.5b. Asi, nuevamente, un
cladograma seria en realidad compatible con muchos arboles filogenéticos distintos.

Esto no significa, sin embargo, que los cladistas de patron defiendan la existencia de la
especiacion por anagenesis. El punto es mas bien que llegar al cladograma 6.5b es compatible tanto
con defender a la especiacion por anagénesis como con sostener el concepto de Hennig de especie
(i.e. con sostener que los especimenes muestreados en 1- y 2- pertenecen a la misma especie 0 a
especies distintas). Comprometerse con una u otra posicion resulta innecesario para la cladistica
(Platnick, 1979, p. 542).

No comprometerse con un concepto de especie y/o un modelo de especiacion tiene una
implicancia adicional: los nodos terminales de un cladograma no necesariamente representan
especies, ya que dos terminales distintos pueden pertenecer a la misma especie. Del mismo modo,

el arbol de la figura 6.6a seria representado como un cladograma del modo de 6.6b:
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(a) (b)

Fig. 6.51. (a) Arbol filogenético con especiacion por cladogénesis, pero en donde uno de los linajes
sucesores se mantiene morfoldgicamente idéntico; (a) Cladograma para el arbol 6.6a. Figura adaptada a
partir de la figura 2 de Platnick (1979).

dado que los especimenes 1- y 2- serian morfoldgicamente idénticos, en desconocimiento de la
historia evolutiva real, se los identificaria como el mismo terminal. De ese modo, e inversamente
a lo anterior, un mismo terminal puede en realidad contener a individuos de especies distintas bajo
el criterio Hennigiano de especie. Todo esto implica que los nodos no representan especies
(actuales y ancestrales) sino meramente a conjuntos de rasgos, y por tanto los cladogramas ilustran
solamente a la evolucidn de los rasgos, y no de las especies. La historia evolutiva de los rasgos
seria compatible con (y mas facilmente cognoscible que) las distintas historias evolutivas para las
especies.

Por otro lado, dejando de lado el modo en que se interpreta un cladograma (lo que serian
los axiomas de interpretacién de mi formalismo), la construccion del conjunto de los cladogramas
Optimos a partir de la matriz de datos (i.e. el modo matematico de optimizar caracteres y de medir
el largo, i.e. la formulacion puramente formal de los axiomas impropios) seria idéntica. Por este
motivo Platnick afirma que todo estos principios representan una transformacién limitada en la
cladistica, ya que “los métodos [de Hennig] para analizar datos y construir clasificaciones a partir
de ellos se mantienen esencialmente inalterados. Como mucho, lo que cambia es el modo en que
esas conclusiones son justificadas” (Platnick, 1979, p. 538, traduccion propia). En realidad,
teniendo en cuenta a la teoria completa y no solo a la definicion del concepto AO en mi

reconstruccion (axioma 17, la caracterizacién de los arboles 6ptimos como los de menor largo), la
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posicion recién delineada si implica algunos cambios. Para comenzar, si se permite que el arbol
real sea algo de la forma de la figura 5a, entonces el axioma impropio (5), que afirma que Arg € A
(el &rbol real esté entre los cladogramas), debe reemplazarse por uno mas débil, que permita ese
tipo de historia filogenética (i.e. Ar sera simplemente un grafo dirigido aciclico y conectado, que
contiene a T entre sus nodos). Adicionalmente, la ley fundamental (2) debe debilitarse, ya que el
arbol real no necesariamente estara entre los cladogramas 6ptimos sino que tiene que ser compatible
con alguno de ellos (en donde habria que definir precisamente la nocién de compatibilidad). Esto
implica, contra Platnick, que la posicion de los cladistas de patron si tiene algunas implicancias
metodoldgicas, p.e. en los modos en los que se puede testear la cladistica (seccion 3.3.4).

Cabe notar, sin embargo, que algunos cladistas de patrén fueron ain mas lejos que esto. No
solo consideraron que la asercion factica central implicita en la teoria era méas débil, sino que
directamente no la consideraban parte de la teoria. La cladistica no seria mas que un método para
detectar patrones en la naturaleza (esquemas anidados de sinapomorfias) —una suerte de Orden
natural que los sistematicos pre-darwinianos también habrian estudiado.>” Por ejemplo, Platnick
(1979, p. 28) establece “el primer principio de la cladistica: que la naturaleza esta ordenada en un
unico patrén especificable. Admito que esto no es una teoria cientifica; no puede ser testeada”. Por
supuesto, ese patron seria luego explicado en base a la evolucion (de caracteres o especies), pero
la explicacion misma no formaria parte de la cladistica. En otras palabras, esto equivaldria a tomar
mi reconstruccion de la cladistica y quitarle las leyes fundamentales. La cladistica no seria méas que
un modo de determinar al conjunto AO, i.e. de elaborar un conjunto de grafos que ilustran la
inclusién anidada de rasgos, sin hacer ninguna afirmacién factica acerca de como se relaciona esta
distribucion con algun proceso historico. Esto haria que la cladistica deje de ser una teoria empirica,
ya que dejaria de hacer afirmaciones féacticas. Quizas esta discusion sea mas bien terminoldgica y

se pueda resolver reconociendo una cladistica en sentido restringido (la definicién de cladograma

57 De todos modos, dado que una sinapomorfia es un caracter derivado compartido, no esta claro si la afirmacion de
que la cladistica detecta patrones anidados de sinapomorfias esta libre (y/o si pretende estar libre) de teoria evolutiva.
Ello depende, por supuesto de como se interprete el concepto de “rasgo derivado”. La interpretacion estandar seria la
de un rasgo que surge evolutivamente de otro, con lo cual esta afirmacién meramente reiteraria que la cladistica se
ocupa de la evolucién de rasgos y no de taxa. En cambio, y en contra de lo que afirma Platnick, pareceria que una
interpretacion predarwiniana (derivado como avanzado/complejo) no cuadra del todo bien con la cladistica, ya que una
sinapomorfia puede consistir en la simplificacion de un rasgo. De hecho, los sistematicos pre-darwinianos (e incluso
algunos darwinianos, como la escuela evolucionista) no distinguian entre sinapomorfias y simplesiomorfias a la hora
de agrupar taxa —por eso reconocian taxa (como Aves o Reptilia) que, desde un punto de vista Hennigiano, no son
monofiléticos.
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optimo) y una en sentido amplio (la teoria, que si hace una asercion factica adicional acerca de
ellos).

La posicion de los cladistas de patron involucraba algunas sutilezas y tesis adicionales,
particularmente en torno a la relacion entre clasificacion e inferencia filogenética, en las que no
entraré aqui. En lo que sigue me centraré en su posicion con respecto a la nociéon de homologia, y
en algunas criticas que esta posicion recibid. Cabe notar, antes de avanzar, que a lo largo de la
presente seccion la reconstruccion ya fue utilizada para clarificar la posicion general de los cladistas
de patrén y las implicancias que esta tiene, en términos de los elementos de la reconstruccion que

habria que modificar si ella fuese adecuada.

6.2.5. El cladismo de patrén y la nocién de homologia

Dado el espiritu de la propuesta de los cladistas de patrén, que consiste (en general) en restarle
importancia a la teoria evolutiva en la identificacion del conjunto de los cladogramas éptimos, es
facil ver que su posicidn con respecto a las homologias se alinea mejor con un concepto clasico de

homologia. Como afirma Pearson:

Los cladistas de patrén tienden a enfatizar una concepcion tradicional sobre las
homologias, solidificada en el trabajo de Richard Owen, quien caracteriz6 a los homélogos
como “‘el mismo rasgo bajo una variedad de formas y funciones”. En la base de la
caracterizacion tradicional de homologia esta la nocién de rasgo tipo, donde ese tipo es
identificado por una correspondencia morfolégica entre sus diferentes instanciaciones.

(Pearson, 2010, pp. 483-484, traduccion propia).

Por ejemplo, Brady (otro filosofo que particip6 del debate por el cladismo de patron, en este caso
a favor de tal posicion) se baso en la diferencia entre explicar y definir para sostener que la ancestria
comun hace lo primero pero no lo segundo con respecto a las homologias (a las cuales entendia de
modo Oweniano). Segln Brady (1985), Darwin habria tenido esto en claro al utilizar el concepto
de homologia igual que sus predecesores (sin cambios sustanciales en su significado) y afirmando
solo que su teoria las explica mejor. De hecho, esta base empirica comun habria sido el motivo por

el que la propuesta darwiniana en sistematica tuvo tanto éxito entre sus contemporaneos.

209



Mas en general, Brady defiende que la deteccion de patrones es previa (historica y

I6gicamente) a la explicacion causal de esos patrones:

Nosotros no postulamos, 0 no deberiamos postular, explicaciones o teorias sobre procesos
antes de descubrir un orden particular en las apariencias al cual la teoria se dirige.
Después de todo, no percibimos la causalidad de modo directo en ningln sentido, pero si
percibimos a los efectos, y no tenemos otra guia para la operacién de ningin poder causal
hasta que encontramos una regularidad o patrén entre esos efectos. Ciertamente, pareceria
que es nuestra habilidad de encontrar lo general entre lo particular lo que nos motiva a
buscar una causa generativa en primer lugar. (...) Si perdemos la distincion entre la
deteccidn de un patron y su explicacién por una hipotesis sobre procesos, perdemos la
razOn para nuestras investigaciones, no solo histérica sino también l6gicamente. (Brady,

1985, p. 125, traduccidn propia).

En cambio, Mayr y los autores que definen a las homologias a partir de la ancestria confunden al
explanandum con el explanans, una estrategia que Brady consideré self-defeating (1985, p. 117) y
como recomendando que “la observacion sea un artefacto de la propia teoria” (p. 124). Por otro
lado, respecto de los ataques a los cladistas de patrén (e.g. por parte de Beatty, 1982) agrega que
estos autores son justamente los que estan intentando retener el estatus empirico de la sistematica
al basar la sistemdtica en “los patrones derivados de la observacion (en lugar de sus
correspondientes explicaciones)” (Brady, 1985, p. 125).

Si bien la posicion de Brady parece razonable, y encaja bien con la distincion entre
homologia primaria y secundaria introducida en 6.2.3 (aunque este autor no consideraria a las
segundas homologias), el lenguaje metatedrico inadecuado que utiliz6 para defender su posicion lo
convirtio en blanco de criticas por parte de otros autores —y esto no es un caso aislado sino que es

representativo de lo que ocurrié en el debate por el cladismo de patron con otros autores.>® Por

58 En el caso de Brady en particular, parece ser que si defendia algo semejante a la distincién tedrico-observacional
(véase Ebach & Williams, 2019). Otros cladistas de patron estaban menos comprometidos con esta distincidn, p.e.
véase la cita de Platnick abajo. Por otro lado, cabe aclarar que el uso de lenguaje metateérico inadecuado no fue el
Unico motivo por el que surgieron estos malentendidos. En los 70s y 80s la disputa con la escuela fenetista estaba en
su punto algido (Hull, 1988), con lo cual cualquier cosa que sonara (aunque sea ligeramente) a las tesis fenetistas iba
a ser atacado. Adicionalmente, en ese momento, los creacionistas tomaron fuera de contexto algunas afirmaciones de
los cladistas de patrén para argumentar que muchos bidlogos contemporaneos eran anti-evolucionistas (lo cual, por
supuesto, no era cierto). Nada de esto, sin embargo, explica criticas como la de Pearson (2010), formuladas mucho
tiempo después.
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ejemplo, tanto Hull como Pearson interpretaron a los cladistas de patrén como sosteniendo algo
semejante a la distincidn teorico-observacional de los empiristas 16gicos, y como intentando basar
a la sistematica en enunciados puramente observacionales acerca de la similaridad entre rasgos —
y de ahi a la acusacion de fenetistas habia solo un paso (p.e. Hull 1988, pp. 236, 239). Por ejemplo,

Pearson afirma que:

Para los cladistas de patron, el error de convertir al concepto de homologia en un concepto
historico yace en intercambiar una base empirica independiente de teoria por una circular,
para la clasificacién. La circularidad surge porque se supone que la homologia es
evidencia para ciertas relaciones evolutivas entre taxa. Pero si la homologia incluye
conceptualmente a la relacion historica entre taxa y sus rasgos, la evidencia que la
homologia provee para las relaciones evolutivas es circular (...). No se puede culpar a los
cladistas de patron por su objetivo de evitar la circularidad en sus sistemas de
clasificacion, y su apelacion a la neutralidad tedrica es ciertamente entendible. Sin
embargo, la concepcion de la practica cientifica como siendo neutral con respecto la teoria
es, en el mejor de los casos, una vision minoritaria entre los filésofos de la ciencia
contemporaneos. Para apreciar este punto, vale la pena explicitar que la visién de la
ciencia de los cladistas de patron encaja perfectamente con los elementos centrales de las
caracterizaciones positivista y post-positivista tempranas de la ciencia. (Pearson, 2010, pp.

484-485, traduccion propia).

En contra de esta supuesta vision de la ciencia basada en la concepcién clasica de teoria, Pearson
expone los (en este punto también clasicos) argumentos Hansonianos en contra de la distincion
tedrico-observacional (Hanson, 1958). Asi, segun Pearson, el punto de Brady de que definir a las
homologias basandose en la ancestria haria que “la observacion sea un artefacto de la propia teoria”
no constituiria un problema, sino que seria parte del normal funcionamiento de la ciencia. Dado
que la observacion estd cargada de teoria, no hay una base firme y sélida de enunciados
(morfoldgicos, en este caso) puramente observacionales sobre los cuales edificar el resto del
conocimiento cientifico (sistematico) —lo cual es lo que supuestamente pretendian hacer los
cladistas de patrén en su discusion de las homologias. En cambio, la posicién hansoniana seria mas
cercana a la idea de Hennig (1966) de la iluminacion reciproca, segun la cual avances en un &rea

arrojan luz sobre otra, la cual puede volver a arrojar luz sobre la inicial, creando un circulo virtuoso.
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Para ilustrar este punto con un caso concreto, Pearson considera un articulo de Smith y Wheeler
(2006) en el que los autores habrian utilizado informacidn filogenética para determinar que una
estructura encontrada en un conjunto de peces era homologa a una glandula de veneno en otros
peces, al momento de codificar la matriz de datos.

En la siguiente subseccion se profundiza sobre la cuestién de la relacién entre teoria y
observacion, y se defiende a la posicién de los cladistas de patron (entre otros, incluyendo a quienes

sostienen la distincion entre homologia primaria y secundaria) de este tipo de criticas.

6.2.5. Respuesta a las criticas: el estatus de T-teoricidad de las homologias primarias

Como se sugirid en la seccion anterior, parte de las criticas que recibieron los cladistas de patron
—y mas en general, la posicion que sostiene que las afirmaciones (i) y (ii) de la seccién 6.2.1 no
pueden ser ambas verdaderas a la vez— estuvieron basadas en el lenguaje metatedrico inadecuado
que estos autores utilizaron para exponer sus ideas. En esta subseccidon se muestra como pueden
reformularse los argumentos de estos autores usando un lenguaje mas apropiado, evitando asi
objeciones como las de Pearson y Hull. Me basaré para ello en la distincidn estructuralista de T-
teoricidad y en la reconstruccion presentada en el capitulo 3. Parte de los resultados de esta
subseccion se encuentran ya publicados en Roffé, Ginnobili & Blanco (2018), aqui se amplia y
elabora sobre ellos.

Como se explico en el capitulo 3, y se retomo en la seccidon anterior, la distincion de T-
teoricidad del estructuralismo deja de lado la cuestién de la observabilidad, centrandose en cambio
en los modos en los que pueden determinarse los conceptos. Un concepto sera T-tedrico cuando
todos sus métodos de determinacion presuponen T, y T-no-tedrico cuando tenga algin método de
determinacion que no presuponga T. Los conceptos de la “base empirica” de una teoria T son
precisamente sus conceptos T-no-tedricos. Esto se debe a que son aquellos para los cuales se puede
obtener una determinacion (medicion, si el concepto es cuantitativo) independiente de la propia
teoria, la cual puede compararse con la determinacion tedrica del mismo concepto para establecer
si la teoria hizo la prediccion correcta.

La posicién de Brady de que el explanandum de una teoria no puede estar definido en la

propia teoria (i.e. la teoria para la cual es explanandum no puede dar condiciones suficientes y

212



necesarias para su determinacion), bajo pena de circularidad, puede expresarse en un vocabulario
estructuralista diciendo que el explanandum de las teorias es formulado utilizando conceptos no-
teoricos para las propias teorias. Formalmente, esto estd expresado en el aparato estructuralista en
el hecho de que el conjunto I (de las aplicaciones intencionales) es un subconjunto de Mpp (los
modelos parciales, las subestructuras de la teoria que no contienen conceptos T-tedricos). Asi, la
posicion de los cladistas de patrén en torno a las homologias puede reformularse diciendo que el
concepto de homologia (homologia primaria en los términos que utiliza de Pinna), que constituye
el explanandum de la cladistica, es CLAD-no-tedrico.

Ahora bien, la distribucion de homologias (primarias) a ser explicada es aquella presente en
la matriz de datos. En la reconstruccion formal del capitulo 3, la matriz esta representada por los
conceptos T, C y dr, todos los cuales, como se dijo, son efectivamente T-no-tedricos. Es obvio que
el conjunto de taxa elegidos es previo e independiente al analisis filogenético que se haga de ellos.
En el caso de los caracteres y asignaciones a terminales (C y dr), para morfologia, se suelen usar
los criterios clasicos Owenianos (topografia, composicion, formas intermedias, etc.), mientras que
para datos moleculares se utiliza el alineamiento mdultiple de secuencias. Ninguno de estos
procedimientos de determinacion presupone un analisis filogenético previo, y todos pueden
realizarse con especies nuevas, para las cuales la filogenia previa no existe.

En conclusion, la idea de que la cladistica evita la circularidad porque su input (una
distribucion de homologias) es independiente de la teoria evolutiva puede formularse mas
precisamente afirmando que ella es T-no-tedrica, en lugar de apelar a la terminologia referida a la
observabilidad. Dado que la determinacion T-no-tedrica de un concepto puede presuponer otras
teorias (que no son T), se evitan las criticas de corte Hansoniano sobre la inexistencia de conceptos
puramente observacionales.

El propio Pearson parece reconocer este punto, al afirmar:

[Otro potencial malentendido] concierne al posible rechazo del cladismo de patrén sobre
la base de una afirmacién poco especifica de que la observacién siempre esta cargada de
teoria. (...) Esta idea es superficial hasta el punto de convertir al cladismo de patron en un
hombre de paja. Los cladistas de patron no necesitan sentirse amenazados por argumentos
que muestren que la observacion esté cargada de teoria, dado que no es la teoria en general
lo que buscan purgar de la taxonomia cladistica, sino solo la teoria evolutiva. (...) Con

respecto a la cuestion central de la homologia, los cladistas de patron probablemente
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aceptaran la idea de que las observaciones estan informadas por consideraciones tedricas
provenientes de, por ejemplo, la morfologia funcional. Los patrones en la naturaleza serén
reconocidos como patrones s6lo si el observador estd armado con la teoria relevante para
reconocerlos como patrones. (...) Lo que estd en juego, entonces, no es si las observaciones
acerca de patrones que determinan a las homologias estan cargadas de teoria, sino sélo si
las observaciones de homologias estan inextricablemente ligadas a la teoria evolutiva en

particular. (Pearson, 2010, p. 486)

Sin embargo, aun reconociendo esto, Pearson intenta sostener su punto anterior (que el concepto
de homologia primaria esta cargado de teoria evolutiva) afirmando que en ocasiones si es la teoria
evolutiva la que permite a los sistematicos reconocer homologias en la construccion de la matriz
de datos. Mostrar esto es precisamente la funcién que cumple el caso Smith y Wheeler en el
argumento de Pearson.

En mi reformulacion de la discusion, el punto de Pearson seria que si bien se argumentd
que las homologias primarias son CLAD-no-tedricas —y por lo tanto que pueden determinarse sin
presuponer la propia cladistica— no se mostré que no puedan determinarse presuponiendo esta
teoria. Es decir, Pearson contintia sosteniendo que el concepto de homologia primaria esta cargado
de teoria evolutiva porque puede usarse a la cladistica para determinarlo.

Sin embargo, en estos términos, es claro que este punto es irrelevante. Cuando se dice que
los conceptos de la base empirica de una teoria T estan “libres de T”, no es porque no pueda
determinarselos usando T (esto suele ser posible, y es precisamente lo que ocurre en una
contrastacion de la teoria, véase arriba) sino porque puede determinarselos sin usar T. En otras
palabras, los conceptos que no estan libres de T son los conceptos T-tedricos, ya que todas sus
determinaciones presuponen hacer uso de T. En los términos que se introdujeron en la seccion 6.1,
lo que importa es la T-teoricidad y no la T-determinabilidad.

Para ilustrar este punto considérese una discusion imaginaria entre dos grupos de fisicos
clasicos, llamense “mecanicos mecanicistas” y “mecanicos de patron” (Roffé et al., 2018, p. 7).
Los mecanicistas de patrén argumentan que el concepto de aceleracion esta libre de la mecanica
clasica, mientras que los mecanicos mecanicistas afirman que esto no es el caso. El sequndo grupo
presenta como argumento contra el primero un caso en el que las aceleraciones son determinadas
usando las leyes de la mecénica clasica. Seria claro en este caso que tal argumento es inadecuado.

Si la posicion de los mecanicos de patrén tenia algun sentido, la afirmacion de que las aceleraciones
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estan libres de mecéanica clasica no era acerca de la imposibilidad de determinarlas con los recursos
de esa teoria, sino acerca de la posibilidad de hacerlo sin esos recursos. El hecho de que esto pueda
hacerse es lo que permite a la mecanica clasica explicar las aceleraciones de particulas de un modo
no circular. Si el objetivo de argumentar que las aceleraciones estan libres de teoria era mostrar
coémo la mecanica clasica las explica de manera no-circular, entonces la segunda afirmacion (la
mas débil) es suficiente. Del mismo modo, el hecho de que las distribuciones de homologias
primarias puedan determinarse independientemente de la filogenética es lo que permite a esta
ultima explicar la distribucion “observada” de homologias sin caer en circularidad.

Las consideraciones precedentes son suficientes para dar una respuesta conceptual al punto
que intenta establecer Pearson. Sin embargo, puede decirse algo mas, ya que el caso que este autor
toma como ejemplo no muestra lo que el autor pretende. Es decir, ni siquiera es cierto que en el
articulo de Smith y Wheeler el conocimiento previo de la filogenia haya sido el factor determinante
para establecer que el tejido mencionado era efectivamente una gldndula de veneno. En cambio,

estos autores afirman que:

Nuestro examen de seis especies de estos tres géneros indica que los surcos anterolaterales
estan presentes en las seis especies, pero faltan las glandulas venenosas conspicuas
asociadas a estos surcos. Sin embargo, el margen caudal de sus espinas de la aleta tiene
un tejido glandular conspicuo (...) que difiere significativamente del tipico tejido muscular
que se encuentra en el margen posterior de las espinas en la mayoria de los peces no
venenosos (...). Identificamos tentativamente esta estructura como una glandula de veneno,

en espera de un estudio mas profundo. (Smith & Wheeler, 2006, p. 213)

Es decir, en dltima instancia, los investigadores usaron el criterio clasico de composicion para
establecer la homologia.

En su respuesta a Roffé, Ginnobili y Blanco, Pearson (2018) concede a estos autores que
las homologias primarias pueden determinarse independientemente de la cladistica, y que ello
permite a la teoria explicarlas de manera no-circular (en el plano operacional al menos). Sin
embargo, este autor introduce una distincion entre el significado de un concepto y sus métodos de
determinacidn. Asi, segun él, lo que explica a un concepto (o a la atribucion de ese concepto a un
conjunto de objetos) puede formar parte del significado del concepto mismo (Pearson, 2018, p. 3).

En ese sentido, sostiene que su objetivo era mostrar que los cladistas de patrén no deberian sentirse
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amenazados por el cambio conceptual que tuvo lugar en el siglo XX (y que toma como un hecho)
de pasar a considerar que las homologias estan definidas a partir de la ancestria (aquello que las
explica) — en sus palabras, que “no existe una motivacion racional” para rechazar este cambio.

Hay varios problemas con esta respuesta. En primer lugar, asume como punto de partida el
hecho de que hay un unico concepto de homologia definido en términos filogenéticos, siendo que
es0 es justamente parte de lo que estaba en discusion en el debate. Es decir, no esta claro que sean
los cladistas de patrén quienes tengan que ofrecer una justificacion para no adoptar un Unico
concepto filogenético de homologia, y no sus contrincantes para adoptarlo.

En segundo lugar, y mas sustancialmente, hay un punto en el que acordamos: el significado
es un fendmeno complejo, e introducir una teoria nueva puede modificar el significado de los
conceptos de su explanandum —p.e. porque al agregarles métodos de determinacion T-tedricos
modifica sus sentidos. En otras palabras, no se niega que alguna forma de holismo (moderado) del
significado ocurra. Sin embargo, parece haber atin una “motivacion racional” para sostener que el
concepto de homologia primaria estéa libre de ancestria en el mismo sentido en que el concepto de
aceleracidn esté libre de fuerzas. Por supuesto, también ahi uno podria apelar al holismo y sostener
que el concepto de aceleracion no esta libre de fuerzas, dado que la mecanica clasica agrega
métodos de determinacion para la aceleracion que utilizan el concepto de fuerza. En cambio, si lo
que Pearson pretende es sostener una posicion holista mas extrema, en la que ninguin concepto esta
libre de ningln otro concepto, entonces el punto pareceria poco interesante y ciertamente no seria
lo que estaba siendo discutido en el caso del cladismo de patrén.

Por ultimo, si bien los métodos de determinacidn para un concepto pueden no agotar su
significado, estd claro que una definicion de un concepto si brinda condiciones necesarias y
suficientes para la determinacion de los conceptos que definen. Pero en el presente caso la
definicion filogenética de homologia no da condiciones necesarias para la inclusion de un conjunto
de rasgos en una matriz de datos cladista. Si ese fuese el caso (si todo estado compartido de un
caracter en una matriz de datos fuese derivado de un ancestro comun), entonces el output de un
analisis cladista no deberia contener homoplasia. Pero dado que esto suele ser el caso, tal requisito
no es una condicion necesaria. En otras palabras, los conceptos de homologia primaria y secundaria
reconocidos por de Pinna no pueden colapsarse en un nico concepto, definido del mismo modo,
ya que sus extensiones difieren. En conclusion, independientemente de cémo se caracterice el

fenémeno complejo del significado, y del rol que jueguen los métodos de determinacion en tal
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elucidacion, parece claro que los cladistas de patron tienen razén al afirmar que la nocion de
homologia usada en la construccion de la matriz de datos no esta definida como “rasgos derivados

de un ancestro comun” (homologia secundaria en de Pinna).

6.2.6. Conclusiones

En esta seccidn se extrajeron algunas consecuencias del aparato metatedrico estructuralista y de su
aplicacion a la cladistica, tratados en el capitulo 3 de la presente tesis, a la discusién sobre la
circularidad en el concepto de homologia en el marco de la cladistica. Para ello, en primer lugar,
se introdujeron el problema clasico de la circularidad y su reaparicién en el marco de la cladistica
en las subsecciones 6.2.1 y 6.2.2, asi como una de las soluciones estandar (la distincion entre
homologia primaria y secundaria) en 6.2.3. Luego, se situd a la discusion acerca de las homologias
en el contexto mas amplio de la discusion por el cladismo de patron, y se examinaron algunas
criticas a la posicion de los cladistas de patron en torno a las homologias. Se mostré que estas
criticas estaban al menos parcialmente motivadas por el lenguaje metatedrico inadecuado que esos
autores utilizaron para expresar su posicion. Se argumenté que las objeciones de corte Hansoniano
(desarrolladas mas extensamente por Pearson y Hull), que atacaban a la nocion de homologia en la
matriz de datos (i.e. homologia primaria) como presuponiendo a la distincion tedrico-observacional
pueden evitarse si se apela a la nocién de T-teoricidad del estructuralismo metatedrico.
Adicionalmente, se brindd apoyo a la tesis de que las homologias (primarias) son efectivamente
CLAD-no-tedricas sobre la base de la reconstruccién expuesta en el capitulo 3. Por ultimo, se
considero la respuesta de Pearson a estos puntos, concluyendo que no es adecuada y por tanto que

no altera el punto.
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Capitulo 7. Conclusiones

En el presente capitulo se realizan dos tareas. En primer lugar, se hace un repaso de los resultados
obtenidos a lo largo de la tesis, a fin de ofrecer una vision sindptica o de conjunto de lo desarrollado
a lo largo de los capitulos anteriores. La segunda parte del capitulo menciona algunos problemas

abiertos y/o caminos por donde se puede continuar la presente investigacion.

7.1. Resumen de los resultados obtenidos

En el primer capitulo de la presente tesis se introdujo el marco general y los objetivos centrales de

la tesis. Estos consistieron principalmente en los siguientes dos:

(i) Proveer herramientas computacionales que permitan testear reconstrucciones
estructuralistas de teorias. Esto a la vez tenia como objetivo ultimo permitir contrastar a la
metateoria misma —ya que toda teoria (incluyendo las teorias acerca de las teorias) se
contrastan a través de sus aplicaciones. Esto haria, por otra parte, que la metodologia de
trabajo en metateoria se acerque al modo usual en el que se trabaja en ciencias empiricas.

(if) El segundo objetivo consistié en presentar una reconstruccion estructuralista de la
cladistica. Esto es relevante para la metateoria, al permitir ampliar su dominio de
aplicaciones exitosas a areas como la sistematica, que no habian sido exploradas
formalmente desde el estructuralismo (y que fueron relativamente menos tratadas en la
filosofia de la biologia en general). Por otro lado, proveer esta reconstruccién tenia como
objetivo contribuir a resolver debates conceptuales al interior de la sistematica, como ser,

la cuestion de la circularidad en torno al concepto de homologia.

La parte | de la tesis lidié principalmente con el objetivo (ii). En el capitulo 2 se introdujo la
cladistica. Para volver mas didactica la exposicion, se comenzé introduciendo algunos de los
antecedentes de esta teoria. En primer lugar, se consideré la explicacion darwiniana de las
homologias a partir de la ancestria comdn y las implicancias que ello tenia para ese autor en el

terreno de la taxonomia. Se presentdé ademas una periodizacion y una caracterizacion breve del
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contexto en el que surgidé la cladistica, asi como de las diferencias entre esta escuela y sus
principales escuelas opositoras (el fenetismo y el evolucionismo) —distinguiendo entre
componentes taxonomicos y filogenéticos (i.e. cladonomiay cladistica). Esta introduccion historica
me permiti6é presentar un modo mas claro que el usual el contenido de la teoria y sus conceptos
centrales, en el resto del capitulo.

En el capitulo 3 se presento la reconstruccion estructuralista de la teoria introducida en el
capitulo anterior. Para ello, se repasaron en primer lugar otros tratamientos formales previos de la
cladistica, mencionando la literatura previa sobre la que la reconstruccién presentada en el capitulo
edifica. La seccion 3.2 introdujo la nocion de axioma impropio (y modelo potencial) en el
estructuralismo y presento los (numerosos) axiomas impropios de la cladistica, mostrando cémo es
posible formalizar cada uno de los conceptos introducidos en el capitulo anterior. En la seccion 3.3
se introdujo la nocion de ley fundamental estructuralista, asi como las leyes fundamentales de la
cladistica. Esta presentacion me permitié dar una discusion acerca del estatus factico de la
cladistica. Se defendi6 que las leyes fundamentales presentadas son leyes facticas, que poseen el
mismo estatus (factico) que cualquier otra ley fundamental de cualquier otra teoria. Es decir, que
se la acepta o rechaza por motivos empiricos, segun el éxito aplicativo que tenga. Se sostuvo gque a
pesar de que en la mayoria de los casos reales de aplicacién no hay posibilidad de contrastacion
(ya que los eventos evolutivos siendo caracterizados ocurrieron en un pasado remoto), hay
posibilidad de contrastacion en algunos casos, por ejemplo, aquellos que involucran filogenias
experimentales. La seccién 3.4 formaliz6 algunos conceptos adicionales (grupo monofilético, tipos
de morfismos entre estados) que son ampliamente usados y resulta valioso elucidar, a pesar de que
no juegan un rol en las aserciones facticas centrales de la teoria. En 3.5 se introdujeron las nociones
estructuralistas de especializacion, T-teoricidad y condicion de ligadura, y se las intento aplicar a
la reconstruccion de la cladistica. Se sostuvo, asi, que la cladistica no tiene especializaciones ni
conceptos T-teoricos, y se reconocieron dos condiciones de ligadura (una de las cuales se relaciona
con el método de enraizamiento de arboles presentado en el capitulo 2). Por dltimo, en 3.6, se
expuso la elucidacion estandar de la nocién de método de determinacion y se presentd un modo de
optimizar caracteres sobre un arbol que pareceria ser la contraparte informal de un método de

determinacion de la cladistica (y que es reconstruido luego, en el capitulo 5).
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La parte Il de la tesis vuelve sobre el objetivo (i), introduciendo los procedimientos y la
herramienta computacional para contrastar reconstrucciones (capitulo 4) y ejemplificando su uso
con una reconstruccion de una teoria real (la cladistica, capitulo 5).

El primero de estos capitulos presenta conjuntamente los procedimientos de testeo y la
herramienta computacional para llevarlos a cabo: el programa Reconstructor. Para ello se procedio
mostrando, en primer lugar, como cargar el lenguaje, los axiomas impropios, leyes y
especializaciones de una reconstruccion (i.e. la sintaxis aceptable para oraciones del lenguaje
formal del programa), utilizando para ello una reconstruccion de una version simplificada de la
mecanica de Descartes (MCAR, la cual es usada a lo largo de todo el capitulo para ilustrar las
diversas funcionalidades de Reconstructor). Se mostré como consultar al programa si una cadena
de simbolos es un término, una formula o una oracién bien formadas del lenguaje de MCAR. Se
expuso a continuacién el modo de cargar modelos (completos e incompletos), y en base a ello el
modo de pedir la denotacién de un término y el valor de verdad de una oracion formal en alguno
de esos modelos. A partir de estas funcionalidades se introdujo el primer método de contrastacién
de reconstrucciones: la coincidencia en el comportamiento (p.e. en el valor de verdad) entre una
parte de la reconstruccién formal y su contraparte informal. En el caso de las leyes y los modelos,
esto significa que los modelos que representan a aplicaciones paradigméaticamente exitosas de la
teoria objeto (i.e. que informalmente se considera que cumplen las leyes) deben satisfacer la
formalizacion de esas leyes, y viceversa para las no-exitosas. Se argumentd que una contrastacion
exhaustiva utilizando este método deberia introducir aplicaciones (modelos) que informalmente
satisfagan diferentes combinaciones de leyes. Se mostr6 ademas cdmo visualizar los procesos de
razonamiento internos del programa, a fin de facilitar la deteccion de errores en la formalizacion
de las leyes y/o en la carga de modelos (nuevamente, ejemplificando con MCAR). La seccion 4.3.
realiz todo lo anterior con las condiciones de ligadura, mientras que 4.4 especifico la semantica
paracompleta que Reconstructor utiliza para evaluar oraciones en modelos que contienen fallas de
denotacion, incluyendo la semantica del operador °, el cual puede ser utilizado para “recapturar’” la
semaéntica clésica.

Las secciones 4.5 y 4.6 presentaron el novedoso modo en que Reconstructor trata a los
métodos de determinacion (al cual se da sustento tedrico en el capitulo 6). 4.5 lidia con los métodos
de determinacion manuales, en los que un procedimiento de determinacién de un concepto es

cargado a mano por el usuario como un algoritmo, en el lenguaje de programacion Python. Se
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mostro a continuacion como es posible ejecutar un método en un modelo, a fin de completar y/o
modificar las extensiones de los conceptos de ese modelo. Lo precedente me permitié proponer un
segundo metodo de contrastacion de reconstrucciones, basado en un criterio de coherencia interna:
los modelos completados usando métodos de determinacion manuales deben satisfacer la
formalizacion de las leyes. Por Gltimo, en esta seccion, se expusieron algunas funcionalidades
adicionales del programa, que permiten cargar métodos T-no-tedricos (con input adicional) y
métodos basados en condiciones de ligadura. En la seccion 4.6 se introdujeron los métodos de
determinacidn automaticos, especialmente Utiles para aquellos usuarios del programa que no tienen
manejo de lenguajes de programacion. Estos métodos infieren las denotaciones de los conceptos
de lateoria a partir de las leyes y la informacidn previa disponible en el modelo. Para ello, se expuso
como Reconstructor implementa una generalizacion (propia) del aparato kripkeano de puntos fijos,
gue permite imponer oraciones en modelos distintas al esquema-T, y asi completar las extensiones
de conceptos distintos al predicado de verdad. Un tercer método de contrastacion de
reconstrucciones se basa en la idea de que las extensiones de modelos producidas por métodos
automaticos deben ser conservativas.

El capitulo 5 ilustra como los dos objetivos centrales de la tesis se vinculan. En este capitulo
la reconstrucciéon de la cladistica presentada en el capitulo 3 (y relacionada principalmente con el
objetivo (ii)) fue contrastada, utilizadndola como caso de aplicacion del programa Reconstructor (el
principal aporte a (i)). Esto me permitié a la vez defender la adecuacion de la reconstruccién
presentada, asi como ilustrar la fertilidad y aplicabilidad del programa a casos reales. El capitulo
comenz6 brindando las traducciones de los axiomas (impropios y propios) desde el lenguaje formal
del capitulo 3 al lenguaje de Reconstructor. El lenguaje de Reconstructor esté disefiado para ser lo
mas parecido posible al lenguaje formal estandar, de modo que la mayoria de las traducciones son
sencillas de realizar. Se comentaron, sin embargo, los casos en donde fue necesario realizar alguna
modificacion, sea porque el lenguaje formal estandar contiene atajos o por motivos de
computabilidad. A continuacion, se dieron las cuatro aplicaciones a ser utilizadas para llevar a cabo
los procedimientos de contrastacion introducidos en el capitulo 4. Estas cuatro aplicaciones son
tales que (informalmente) satisfacen distintos conjuntos de leyes. Se mostré luego cdmo cargarlas
al programa como modelos. Dado que en las aplicaciones de la cladistica la combinatoria de
posibilidades hace que algunos conceptos tengan extensiones relativamente grandes, seria muy

engorroso cargar la denotacion de cada concepto a mano, por extension. Por ello, se mostré como
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puede usarse una combinacion de métodos manuales y automaticos para cargar conceptos tales
como el conjunto de los arboles filogenéticos, el conjunto de todas las asignaciones posibles, los
largos de cada cladograma, etc. Con esto cargado fue posible llevar a cabo los primeros dos
procedimientos de contrastacion de reconstrucciones, ambos con resultados exitosos (los resultados
de los métodos y las valuaciones de las oraciones dan en todos los casos los resultados esperados).
Algo idéntico ocurre con las condiciones de ligadura, examinadas en 5.3. Por ultimo, en 5.4, se
muestra como cargar el método de determinacion para optimizar caracteres (y por tanto calcular el
largo de un arbol) con el algoritmo de Fitch, introducido al final del capitulo 3. Se mostr6 que
utilizar este método aumenta méas de 10 veces la eficiencia computacional en el ejemplo sencillo
introducido, y ello se ejemplifico asi el motivo por el que los sistematicos prestan tanta atencion a
encontrar mas y mejores algoritmos.

Por ultimo, el capitulo 6 extrae algunas consecuencias adicionales del andlisis llevado a
cabo en los capitulos anteriores (especialmente 3-5). Las consecuencias se dividen en dos tipos,
para el estructuralismo metatedrico y para las discusiones al interior de la sistematica. Las primeras
(seccion 6.1) conciernen particularmente a la nocion de método de determinacion. Se introdujo una
elucidacion alternativa a la estandar de esta nocién, identificandolos con algoritmos en lugar de
clases de modelos —un ejemplo de un método reconstruido como un algoritmo ya habia sido dado
en el capitulo 5. Asimismo, se propuso una elucidacién de la nocion de ejecucién de un algoritmo
como una secuencia de modelos, lo cual me permitié distinguir entre conceptos T-tedricos y T-no-
teoricos utilizando la elucidacion alternativa de método de determinacion. La idea aqui fue sostener
que un concepto es T-tedrico si y solo si todas sus ejecuciones son tales que el Gltimo modelo de la
secuencia satisface las leyes (el criterio es, asi, relativamente parecido al estandar). Se comentaron,
en la subseccion 6.1.4, algunas ventajas adicionales de la elucidacién alternativa propuesta.
Ejemplos son la automatizacion parcial del criterio de T-determinabilidad, la introduccion de un
nuevo tipo de desarrollo diacrénico basado en la mejora de la eficiencia de metodos y la propuesta
de una nueva nocion de restriccion algoritmica.

El segundo conjunto de consecuencias concierne a la nocion de homologia y a la supuesta
circularidad que existiria en torno a este concepto. La seccion 6.2 comienza exponiendo el
problema clasico de la circularidad, que surgiria porque la ancestria comun a la vez explica y se
usa para definir a la nocion de homologia, para luego exponer coémo este problema reaparece en el
marco de la cladistica (la matriz de datos contiene homologias y es parte del input del anélisis, y a
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la vez un esquema de homologias seria cognoscible solo a partir del output de un analisis
filogenético). Se considerd luego a una solucién estandar, la distincién entre dos conceptos de
homologia distintos (primaria y secundaria en la terminologia usada por de Pinna, 1991) y la
discusién en torno al primero de estos conceptos que se dio al interior del debate por el cladismo
de patrén (cuya posicion general fue resumida en 6.2.4). Mas particularmente, se expusieron las
objeciones de autores como Hull (1988) y Pearson (2010) a la posicién cladista de patron en torno
a las homologias, basadas en la critica a la distincion tedrico-observacional. Se ofrecidé una
respuesta a estas criticas, sobre la base del criterio de T-teoricidad del estructuralismo metateérico.
Se argumento que la critica mencionada estaba basada no en la incorreccion de la distincion entre
homologia primaria y secundaria sino en el vocabulario metatedrico inadecuado utilizado por los
cladistas de patron para introducirla. Por ultimo, se examino la respuesta de Pearson (2018) a estos

argumentos (ya publicados en Roffé, Ginnobili & Blanco, 2018).

7.2. Trabajo por realizar

Considero que los resultados obtenidos en la presente tesis son significativos y constituyen un
aporte original a la metateoria estructuralista y a la discusion en filosofia de la sistemética en torno
a la cladistica. A su vez, ellos abren nuevos interrogantes y posibles lineas de investigacion, tanto
en lo relativo a la contrastacion de reconstrucciones como en lo relativo a aspectos conceptuales de
la cladistica.

Respecto de lo primero, otro modo interesante de contrastar una reconstruccion, no
considerado en la presente tesis, seria a partir de los teoremas que la teoria permite inferir. Es decir,
los resultados que se suelen “demostrar” (informalmente) en las exposiciones estandar de las teorias
deben ser derivables de los axiomas propuestos (un ejemplo de ello seria el equilibrio de Hardy-
Weinberg, usualmente demostrado en los capitulos iniciales de cualquier manual de genética de
poblaciones, y probado como teorema en Roffé, 2019). Este criterio resultaria méas dificil de
automatizar, aunque la utilizacion de probadores automaticos de teoremas (p.e. aquellos
implementados en Isabelle/HOL, véase Nipkow et al., 2002) promete llevar a resultados
interesantes. Otro aspecto interesante de estos probadores es que funcionan con légicas de orden

superior, capaces de formalizar la semantica de otras logicas objeto (esto se conoce como el
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enfoque SSE, por shallow semantical embeddings, véanse Benzmiiller, 2019; Kirchner et al.,
2019). De ese modo, quizas seria posible realizar calculos similares a los que hace Reconstructor
(evaluar oraciones, e incluso obtener predicciones automatizadas) bajo un enfoque sintactico (de
teoria de la prueba), en lugar de semantico (de teoria de modelos, como utiliza Reconstructor). Una
comparacion de las ventajas y desventajas de ambos enfoques seria deseable, aungue eso requeriria
previamente el desarrollo de las herramientas presentadas en esta tesis utilizando ese otro software
y enfoque (lo cual no es una tarea trivial, y requiere conocimientos del calculo lambda y de
lenguajes de programacion funcionales, con los que no cuento actualmente). Espero, en un futuro
cercano, poder abocarme a esta tarea.

Por otra parte, las discusiones en filosofia de la sistematica tienen una extensién mucho mas
amplia y no se agotan en la cuestion de las homologias, el aspecto tratado en mayor profundidad
en esta tesis (incluso el tema de la homologia no se agota en el presente analisis, véase por ejemplo
Roffé, en prensa, para otros resultados filoséficos recientes obtenidos por el autor). Como se dijo
en la introduccion, la sistematica fue un campo de batalla constante entre distintos programas de
investigacion desde la segunda mitad del siglo XX, y eso llevé a que los propios sistematicos hayan
discutido temas filosoficos en relativa extension. Para comenzar, existen otros métodos de
inferencia filogenética actualmente en boga, diferentes al método de parsimonia tratado en esta
tesis (p.e. méxima verosimilitud y analisis bayesiano, véanse Felsenstein, 1981; Huelsenbeck et al.,
2001). También existen modificaciones y ampliaciones al método de parsimonia clasico no
consideradas en esta tesis (véanse por ejemplo Goloboff, 1993; Wheeler et al., 2006). Puede resultar
interesante para un analisis de la estructura I6gica de la filogenética reconstruir estos otros métodos
/ teorias y compararlos con la presente reconstruccion. Incluso dentro de la cladistica estandar hay
numerosas discusiones que no fueron tratadas aqui, y para las cuales la reconstruccion presentada
podria tener consecuencias interesantes. Algunos ejemplos son la discusion sobre el pesado de
caracteres (Kluge, 1997; Neff, 1986); la aplicabilidad de la filosofia de Popper a la cladistica (de
Queiroz, 2014; Hull, 1999; Rieppel, 2003, 2008; Vogt, 2014a, 2014b, entre muchos otros) —Hull
(1988) examina algunos de los motivos histdricos por los que Popper se convirtié en el referente
filos6fico de muchos cladistas—; la discusién sobre el estatus y la definicién de las especies
Ghiselin, 1974; Hull, 1978; Wilkins, 2009 entre muchos otros), etc. También espero, en un futuro
cercano, poder extender los resultados obtenidos en la presente tesis a (al menos) algunas de esas

discusiones.
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En general, espero que el presente trabajo contribuya no solo a clarificar discusiones
metatedricas y a mejorar el aparato metateérico mismo (con propuestas conceptuales y con
herramientas computacionales) sino también a que los metacientificos se sientan atraidos hacia una
visién y una actitud mas cientificas hacia su propia disciplina. Como afirmaron los empiristas
I6gicos en lo que probablemente sea el documento fundacional de la disciplina (el Manifiesto del
Circulo de Viena): a pesar de que la concepcion cientifica del mundo “pudiera parecer a primera
vista (...) un punto de consideracion puramente teorico” tiene, sin embargo “una conexion interna”
con “los esfuerzos hacia una nueva organizacion de las relaciones econémicas y sociales, hacia la
union de la humanidad, hacia la renovacion de la escuela y la educacion” (Hahn et al., [1929] 2002,
p. 111). Sin pretender que la presente tesis lleve directamente a mejoras en esos aspectos de la vida
comunitaria, si espero que permita fomentar y promover la actitud empirista que aquellos autores

veian como ligada al desarrollo y al bienestar de la sociedad.
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