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Characteristicas de 
la Evolución

¿Cuántos están evolucionando?
La cuestión de tamaño de población

¿Qué esta evolucionando?
La cuestión de representación

¿Quién esta más apto?
La cuestión de selección

¿Qué hay de nuevo?
La cuestión de variación 

¿Quién tiene suerte?
La cuestión de deriva 



¿Cuántos estan 
evolucionando?

Concepto de
comparación



¿Qúe esta 
evolucionando?

Objetos que 

Objetos que codifican
información

• Genética
• Neuronal
• Cultural
• Lenguajes

Aprendizaje: Corto plazo  
(no-genético) versus  
largo plazo (genético) 



El mapeo genotipo-
fenotipo

Desde objetos que tienen estructuras que codifican  
información (estructuras genotípicas) hasta 
estructuras que tienen función fenotípica y que  
pueden estar usadas en la implementación de 
estrategias    



¿Qúien es más apto?



¿Qúe hay de nuevo?
Intercambio de información 
• Genética 

•   Mutación 
•    Recombinación 

• Otros operadores genéticos 
•  Deleción, inserción, duplicación,…  

•  No Genética 
•    Aprendizaje - creatividad 

Evolución como  
innovación 

Nuevos genotipos  
llevan a nuevos  
fenotipos 

 Nuevas estructuras 
 Nuevas estrategias 



¿Qúien tiene suerte?



Ahora la modelación... 
contando tipos

n(t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

1

Primero, el concepto de una poblaciónn(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

1

Proximo, ¿de qúe hay muchos?

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

1

Donde I representa 
“algo”

“Algo” es el genotipo o el fenotipo o... 
se introduce un espacio de tipos 

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M

1

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

1

El mapeo genotipo-fenotipo



Ahora la modelación... 
¿qúe es un tipo?

¿Cómo se caracteriza I?
• ¿Una secuencia de nucleotidos? ...GTCCGTATAT...

• ¿Una secuencia de genes? ...AbcDeFG... 

• ¿Una secuencia de otras estructuras? Exones, intrones, 
motifs, operones, cromosomas, segmentos de ARN... 
Longitud fija, longitud variable...

• ¿Un conjunto de rasgos fenotípicos?

¿Cómo se delimita      ?
• ¿Una población de una especie? Cuestiones de geografía

• ¿Una especie entera?

• ¿Multiples especies? Otros niveles taxonómicos

• ¿Todo la vida?

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M

1



Ahora la modelación... 
¿Cómo cambia de un tipo a otro?

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL
I (m)

1

Mutación Probabilidad que tipo J “muta” a tipo I
p.e. point mutation: nucleotido G --> C;  alelo a --> alelo b, 
sickle-cell anaemia               
También, transposición de tipo I y II, inserción, 
deleción y muchos más... 

08/10/12 18:37Point_mutations-en.png 1,416×752 pixels

Page 1 of 1http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/6/69/Point_mutations-en.png

08/10/12 18:54schematic_tn5.gif 350×351 pixels

Page 1 of 1http://utminers.utep.edu/rwebb/assets/images/schematic_tn5.gif

08/10/12 18:58chromosomalduplication.jpg 286×266 pixels

Page 1 of 1http://ghr.nlm.nih.gov/handbook/illustrations/chromosomalduplication.jpg

08/10/12 18:59chromosomaldeletion.jpg 396×249 pixels

Page 1 of 1http://ghr.nlm.nih.gov/handbook/illustrations/chromosomaldeletion.jpg
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Ahora la modelación... 
¿Cómo cambia de un tipo a otro?

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL
I (m)

1

“Recombinación”                       Probabilidad que tipos J y K 
se combinan para formar tipo I
p.e. meiosis (J y K son cromosomas maternal y paternal); 
conjugación, transducción, translocación...

08/10/12 18:30

Page 1 of 1http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/9/9a/Meiosis_Overview.svg

Interphase Meiosis I

Homologous
Chromosomes

Meiosis II

Daughter
Nuclei

Daughter
Nuclei II

08/10/12 18:26

Page 1 of 1http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/e/ee/Transduction_%28genetics%29en.svg

Viral DNABacterial DNA

08/10/12 18:33

Page 1 of 1http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/3/3e/Conjugation.svg
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08/10/12 18:39Translocation-4-20.png 451×351 pixels

Page 1 of 1http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/c/cb/Translocation-4-20.png



Ahora la modelación... 
¿Cómo cambia de un tipo a otro?

Multi-parent recombinación                           Probabilidad 
que tipos J y K y L y ... se combinan para formar tipo I

08/10/12 19:04influenza-h1n1-reassortment.jpg 596×603 pixels

Page 1 of 1http://www.virology.ws/wp-content/uploads/2009/06/influenza-h1n1-reassortment.jpg

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

1

p.e. viral reassortment

09/10/12 04:561-s2.0-S0966842X09001619-gr1.jpg 813×380 pixels

Page 1 of 1http://ars.els-cdn.com/content/image/1-s2.0-S0966842X09001619-gr1.jpg



Ahora la modelación... 
¿qúien es mas apto?

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t)

1

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t)

1

La probabilidad “seleccionar” el tipo I

¿Qúe es la unidad de selección?       El tipo 
porque todos los demás niveles estan compuestos de tipos              

I2I1 I3

I4 I6
I5

...abcd...
...abcd... ...zbfg...

...kbtd...
...abmn...

...ybcd......xbpq...

El gen “b” El especie

Un gen se extingue cuando todos los tipos que tienen ese 
gen se extinguen 

Un especie se extingue cuando todos los tipos que son 
miembros de ese especie se extinguen



Ahora la modelación... 
¿qúien es mas apto?

¿Qúe es la medida de la selección?  
“Reproductive Fitness”               

Probabilidad que sobrevives hasta que...
Se reproduzca

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

1

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

1

n(t) n(x, t) nI(x, t)
nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

1

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

1

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

1

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

1

Co-evolución
Selección dependiente de frecuencia



Ahora la modelación... 
todo junto - “seleccion”, “mutacion” y “recombinacion”

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

hPI(t+ 1)i =

P
J M J

I ((1�pc)P 0
J(t)+pc

P
m pc(m)

P
KL � KL

J (m)P 0
K(t)P 0

L(t))

1

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

hPI(t+ 1)i =

P
J M J

I ((1�pc)P 0
J(t)+pc

P
m pc(m)

P
KL � KL

J (m)P 0
K(t)P 0

L(t))

1

La genética poblacional estandar, ¿y más...?

Recombination distribution
define la probabilidad de recombinación

en distintas partes de la genoma

¿Qúe hacemos?

Muchos potenciales “padres”
p.e.                  para nucleotidos

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

hPI(t+ 1)i =

P
J M J

I ((1�pc)P 0
J(t)+pc

P
m pc(m)

P
KL � KL

J (m)P 0
K(t)P 0

L(t))

4N ⇥ 4N

1



“Bloques constructores” no 
tipos son la materia prima de 

la evolucion

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

hPI(t+ 1)i =

P
J M J

I ((1�pc)P 0
J(t)+pc

P
m pc(m)

P
KL � KL

J (m)P 0
K(t)P 0

L(t))

4N ⇥ 4N

pc
P

m pc(m)
P

KL � KL
J (m)P 0

K(t)P 0
L(t) ! pc

P
m pc(m)P 0

Im
(t)P 0

Im̄
(t)

1

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

hPI(t+ 1)i =

P
J M J

I ((1�pc)P 0
J(t)+pc

P
m pc(m)

P
KL � KL

J (m)P 0
K(t)P 0

L(t))

4N ⇥ 4N Im Im̄

pc
P

m pc(m)
P

KL � KL
J (m)P 0

K(t)P 0
L(t) ! pc

P
m pc(m)P 0

Im
(t)P 0

Im̄
(t)

1

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

hPI(t+ 1)i =

P
J M J

I ((1�pc)P 0
J(t)+pc

P
m pc(m)

P
KL � KL

J (m)P 0
K(t)P 0

L(t))

4N ⇥ 4N Im Im̄

pc
P

m pc(m)
P

KL � KL
J (m)P 0

K(t)P 0
L(t) ! pc

P
m pc(m)P 0

Im
(t)P 0

Im̄
(t)

1

y son “bloques constructores”, grados de 
libertad de tipo coarse grained

GCCTTATAG

GGCTTAATG

ATCTTAGAT TACTTAAGC

**CTTA***
secuencias de nucleotidos abcdefg

abcfge

kbclmnf
gbcmnfe

*bc****
secuencias de genes

GCCT****  +  ****AGCA --> GCCTAGCA
abcd****   +    ****efgh --> abcdefgh

coarse graining sobre
estos loci



“Bloques constructores” 
no tipos son la materia 
prima de la evolucion

Para dinámica recombinativa

n(t) n(x, t) nI(x, t) nI(t)

P (t) PI(x, t) PI(t)

n(x, t) ! nI(x, t)

n(t) ! nI(t)

M MG MP H : MG ! MP

M J
I � JK

I (m) � JKL...
I (m)

P 0
I(x, t) P 0

I(t) fI(x, t) fI(t) fI

fI({fJ}, {PJ}, x, t) fI({fJ}, x, t) fI({PJ}, x, t)

hPI(t+ 1)i =

P
J M J

I ((1�pc)P 0
J(t)+pc

P
m pc(m)

P
KL � KL

J (m)P 0
K(t)P 0

L(t))

4N ⇥ 4N Im Im̄

pc
P

m pc(m)
P

KL � KL
J (m)P 0

K(t)P 0
L(t) ! pc

P
m pc(m)P 0

Im
(t)P 0

Im̄
(t)

GCCTTATAT

hPI(t+ 1)i =
P

J M J
I (P 0

J(t)� pc
P

m pc(m)�J(m, t))

1

donde �I(m, t) = P �
I(t)� P �

Im
(t)P �

Im̄
(t)

2

es el “Selection weighted linkage disequilibrium coefficient” 
y rige si o no recombinación es benéfica en términos de 
producción de más secuencias de adecuación alta y/o un 
incremento en la adecuación promedia poblacional. 
Si                < 0 recombinación es benéfica, y > 0, el contrario.
El efecto depende del fitness landscape y la población

�I(m, t) = P �
I(t)� P �

Im
(t)P �

Im̄
(t)

2

Entonces...



¿Porque la recombinacion y el 
sexo son tan ubicuos?

Figure 4: Value of ∆ at different generations for two-locus two-allele system as a function
of fitness landscape, characterized by a and c. The initial population is P00(0) = 0.95,
P01(0) = 0.025, P10(0) = 0.0249, P11(0) = 0.0001. The ∆ = 0 plane has been marked to
distinguish between conditions in which recombination is favorable (∆ < 0) or not. The
curve on the plane is ac = b2, the condition for a multiplicative landscape.

5.1.2. Initial Population P11 ≈ 1
We now turn to the case where the initial population is dominated by the

optimal genotype as the wild type with the presence of genotypes with a single
deleterious mutation and a small proportion of deleterious double mutant
genotypes. Specifically, P11(0) = 0.90, P10(0) = 0.05, P01(0) = 0.049 and
P00(0) = 0.001. The question now is: What is the dynamics of the deleterious
mutations in the population as a function of the landscape parameters? Once
again, we fix b = 0.8 and study the variation in ∆ as a function of a and c,

In Figure 6 the first thing to notice is that, in distinction to the case where
the initial population is dominated by the non-optimal genotype, here there
is no behavior associated with the search regime, as the optimal genotype is

21

Figure 5: Value of ∆f̄ at different generations for the two-locus two-allele system as a
function of fitness landscape, characterized by a and c. The initial population is P00(0) =
0.95, P01(0) = 0.025, P10(0) = 0.0249, P11(0) = 0.0001. The ∆f̄ = 0 plane has been
marked to distinguish between conditions in which recombination is favorable (∆f̄ > 0)
or not.

already dominant in the population. Thus, for positively epistatic landscapes
the difference due to recombination is small. However, for additive or nega-
tively epistatic landscapes we see that recombination is advantageous, with
the advantage being more significant in the presence of negative epistasis.

Considering now the average population fitness, we see clearly in Figure
7 how the advantage of recombination manifests itself in the modular regime
where epistasis is weak. Interestingly, we see how negatively epistatic land-
scapes are, in the early part of the evolution, associated with ∆f̄ < 0. This
is due to the fact that for negative epistasis the overall contribution to the
population fitness of a deleterious double mutant and an optimal genotype is
less than that of two types each with a single deleterious mutant. However,

22

�I(m, t) = P �
I(t)� P �

Im
(t)P �

Im̄
(t)

f(xixj) = a+ b1xi + b2xj + cxixj

2

Sistema de 2 loci y 2 alelos
�I(m, t) = P �

I(t)� P �
Im

(t)P �
Im̄

(t)

f(xixj) = a+ b1xi + b2xj + cxixj �ij(m, t) �f̄ (t)

2

Dos metricas para medir la recombinación

�I(m, t) = P �
I(t)� P �

Im
(t)P �

Im̄
(t)

f(xixj) = a+ b1xi + b2xj + cxixj �ij(m, t) �f̄ (t)

2

Dos regimenes distintas donde recombinación es útil - regimen 
de “busqueda” y regimen “modular”

Espacio de parametros es de 8 dimensiones



Evolucion es 
jerarquica

abc

ab*
**c

a** *b*

abc

abc abc

ab* **c

abc

a** *bc

abc

a**

*bc

*b* **c

tiempo

eventos de recombinación
bloques constructores

(genes, exones/intrones,
nucleotidos,...)

bloques constructores de 
un bloque constructor



Evolucion es jerarquica
Todos los sistemas evolutivos son sumamente 
modulares (formado por bloques constructores)

Tanto en estructura como de función

Modularidad de función implica quasi-aditividad del pasiaje de adecuación

Es la única manera de hacer una búsqueda eficiente de un espacio grande de 
estados - p.e. nucleosíntesis

Operadores que manejan bloques constructores no 
funciónan bien cuando hay mucho epistasis

La modularidad estructural y funcional permite un 
buen balance entre exploración y explotación que es la 
“busqueda” que es evolución - ¿Qué es el espacio de 
búsqueda?



Modularidad y especialización 
El poder de dividir y conquistar



Las Ventajas de la  
Especializacion



y las desventajas...



Todo esta bajo control 
de la selección natural

Why Recombination should be Adaptive

Patricia Ortegon-Cano
Institute of Applied
Mathematics and
Systems,UNAM

Mexico D.F. 04510
ortegonp@uxmcc2.ii-

mas.unam.mx

Diego A. Hartasanchez
C3 - Centro de Ciencias de la

Complejidad,UNAM
Torre de Ingenieria Mexico

D.F. 04510
diegoharta@gmail.com

Christopher R. Stephens
C3 - Centro de Ciencias de la

Complejidad
and Institute of Nuclear

Sciences,UNAM
Circuito Exterior, A. Postal

70-543,
Mexico D.F. 04510

stephens@nucleares.unam.mx

ABSTRACT
Crossover is the most complicated of the standard genetic
operators as well as one of the main operators in genetic
algorithms. The role of the crossover operator has not been
satisfactorily explained. It has not been easy to show if it
is essential for the construction and exploitation of building
blocks during evolution. In this paper we introduce an adap-
tive crossover operator for two test functions. The results
show that there is a clear increase in the rate of evolution
when information on the state of the population is used to
select the crossover point, compared to random selection of
the crossover point.

Categories and Subject Descriptors:I.6.4 [SIMULATION
AND MODELLING]: Model Validation and Analysis
General Terms:Theory

Keywords: Adaptation, recombination, crossover point,

genetic algorithm

1. INTRODUCTION
Recombination is of fundamental importance in evolution

- both in natural and artificial systems. However, it is still
not clear how and why it evolved and why it has the ob-
served properties that it has. In evolutionary computation,
especially in the context of Genetic Algorithms (GAs), the
principal argument for the benefit of homologous recombina-
tion is associated with the Building Block Hypothesis (BBH)
[1, 2]. There, the idea is that recombination serves to com-
bine good partial “solutions” into larger ones. In the context
of GAs partial solutions are represented by schemata. The
BBH states that the preferred partial solutions are associ-
ated with fit, short, low-order schemata and these are termed
building blocks. Unfortunately, there is no characterisation
of just how fit, short or low-order they need to be in or-
der to qualify as building blocks. Exact schema theorems
showed that the question of which schemata were preferred
was much more subtle than as purported in the BBH, de-
pending both on the fitness landscape as well as the state of
the population [3].
In this paper, we present a recombination operator with

adaptation on the selection of the crossover point along the

Copyright is held by the author/owner(s).
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ACM 978-1-4503-0072-8/10/07.

Figure 1: Results using block size 8 and a NIAH
landscape. In (a) we can observe that the roulette
wheel recombination always has better performance.
In (b) we show the usage of crossover points (intra-
block vs. inter-block) each generation.

evolution process, that combines exploration with exploita-
tion, and in the process, increases the rate of evolution.

2. METHODS
For all experiments we used a simple GA. The chosen

selection scheme was tournament selection of size 2 (with
elitism). After selection, recombination (one-point crossover)
is carried out with probability pr = 1. We consider modu-
lar landscapes where the fitness function is the sum of the
fitnesses of the constituent modules or blocks of the chro-
mosome. We will call such modules landscape blocks. Each
module is a contiguous set of bits. Within each module we
consider two types of fitness landscape - needle-in-a-haystack
(NIAH), where there is only one optimal state, and a mod-
ified double staircase (see below) where there are two.

2.1 Intra-block Fitness Landscapes

2.1.1 Needle-in-a-haystack
The traditional needle-in-a-haystack fitness landscape will

be applied to each one of the blocks. Doing so, the state
where all bits of the block are 1 will be assigned a fitness
of 1, while all other possible states of the block will have

El efecto de recombinación en
secuencias de longitud 32 con
un paisaje de adecuación que 
es modular con bloques de 
longitud 8 y alto epistasis entre 
los loci de un bloque.

Se hace la distribución de 
recombinación sujeto a selección
(probabilidad de cortar entre
dos loci) - ¡emergencia de 
hotspots de recombinación a
las fronteras de los “genes”!

La evolución es en realidad 
meta-evolución - “effective fitness” 



La diferencia 
entre ser y hacer

El mecánico!

No hay  
“decisiones”; 
“ser”

El adaptativo!

Si hay  
“decisiones”;  
“hacer”

El gato es regido por las leyes de la física en !
exactamente la misma manera como la bola.!

Se puede describir muchos de los procesos que!
ocurren en la caída del gato en términos de la !
ciencia tradicional – neurobiología, fisiología, !
física,…  !

Entonces… ¿Qué es la diferencia?!

Aunque se puede describir, hasta un cierto punto,!
este gato individual no se puede entender porque!
lo hace!





Conclusiones
La teoría de la evolución es la más éxitosa que hay

Fenomenológica y taxonómica

La única que puede considerar el “porque”

Evita la tiranía de las leyes de la física

La evolución molecular ha revolucionado nuestra idea de 
que es la evolución

Transferencia horizontal - un sin fin de distintos mecanismos

¿Qúe es una población? ¿Con qúien puedo intercambiar materia genética?

Meta-evolución - todo esta bajo del control de selección natural 

Hotspots de recombinación, tazas de mutación, representaciones, especiación 

La evolución es el único mecanismo para producir la 
complejidad

Jeraquias de bloques constructores

Muy alto grado de modularidad - relación entre estructura y función

Especialización



Conclusiones
Los modelos matemáticos de la evolución son 
sumamente pobres

Diferencia entre evolución micro y macro

¿Cómo vincular diferentes escalas - grados de libertad efectivos

Secuencias de ADN, ARN; exones, intrones, motifs,...; genes; 
cromosomas; representaciones de longitud fija versus variable

¿Cómo modelar el sin fin de maneras en que se puede transferir 
materia genética? Todo descrito por bloques constructores

¿Cómo modelar la adaptación?

¿Cómo modelar sistemas evolutivos en términos de lo que “hacen” no 
lo que “son”?

¿Teoría de juegos? ¿Qúe pasa si ni sabemos que son las posibles 
estrategias ni sus ganancias relativas

Adecuación como un fenómeno emergente



Crisis ¿Qúe crisis?

¿Es la evolución una victima de su propio 
éxito?

Modelos matemáticos de la evolución son 
como la ropa nueva del emperador

Necesitamos más niños inocentes para 
decirselo 


