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CURSO DE POST-GRADO Y/O DOCTORADO

wmbre del Curso | Ecologia Molecular

|

Responsable | Viviana Andrea Confalonieri

En caso de que el responsable del Curso no sea Docente de esta Facultad deberd adjuntarse su CV y nota solicitando la autorizacion

Docentes que colaboran en el dictado del curso | (se adjunta listado)

Adjuntar LISTADO con nombre, apellido y cargo docente. Si no es docente de esta Facultad debera adjuntarse CV.

]

Curso es dirigido a

Genética, y carreras afines.

Bidlogos, Lic. en Cs. Ambientales, Agronomos, Biotecnélogos, Lic. erl

| Cantidad de dias que dura el curso | 8 dias

]

Fecha de inicio | 5 de julio de 2010 [ Fecha de finalizacién | 15 de julio de 2010

En ambos casos consignar dia y mes ain cuando sea tentativo

Modalidad horaria ] Lu, May Mi: 9-17 hrs., Jueves: 9-18 horas
Informar dias y horario ain cuando sea tentativo. Indicar ademas si el dia sabado se dicta el curso
| Cant. horas totales | 66 | Cant. horas semanales | 33
Hs. semanales de tedricas 15 hs.
Hs. semanales de problemas 13 hs
Hs. semanales de laboratorio 00 hs.
Hs. semanales de seminario 5 hs.
Salidas de campo 00 dias
En salidas de campo indicar cantidad de dias.
N° min. de alumnos | 5 | N° max. De alumnos | 40

| En caso de n® maximo indicar prioridades de ingreso o método de seleccion.

| Forma de evaluacion |

Evaluacién Final Escrita

Puntaje para doctorado T tres

| Puntos

Justificar si se difiere de las pautas aconsejadas por la Comision de Investigacion, Publicaciones y Postgrado.

Arancel (Justificar) [ 300

| Modulos

En caso de aceptar excepciones al arancel total indicarlos con claridad.

Modalidad de pago [ El que establece la Facultad

Aprobacion programa | Resoluciéon CDN°®  wyev o

Si aun no fue aprobado poner "nuevo”. En todos los casos adjuntar programa !!

Comision que evalud el curso | Subcom. Doctorado

Ve B® del Departamento
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Curso de Postgrado
Ecologia Molecular

Fundamentos:

La teoria y practica de la ecologia molecular se nutren de diversas
disciplinas de la biologia, principalmente la genética, la ecologia y la biologia
evolutiva. Aunque el término “ecologia molecular” no es particularmente nuevo,
no fue sino hasta mediados de los 80" que se reconoce como una verdadera
disciplina. Su area de estudio comprende una tematica muy amplia, que va
desde la genética poblacional y evolutiva, la ecologia del comportamiento, la
ecologia microbiana, |la biologia de la conservacion, la identificacion y estudio de
los niveles de diversidad de las especies, y las consecuencias ambientales de la
liberacion de organismos genéticamente modificados.

Desde su fundacién su crecimiento ha sido explosivo, en gran medida por
el aporte que ha brindado la biologia molecular, revolucionando la investigacion
en ecologia. En los ultimos 20 afios se han desarrollado metodologias cada vez
mas confiables y accesibles para caracterizar molecularmente individuos,
poblaciones y especies, por lo que esta tarea se ha vuelto casi rutinaria.
Consecuentemente, se ha generado una enorme cantidad de datos que ha
permitido a bidlogos evolutivos, genetistas y ecologos, proponer nuevas
hipotesis sobre ecologia y evolucion en plantas, animales, hongos, algas y
bacterias.

Los marcadores moleculares nos permiten, entre otras cuestiones,
cuantificar la diversidad genética, rastrear el movimiento de los individuos, medir
endogamia, identificar restos de individuos, caracterizar nuevas especies y trazar
patrones historicos de dispersion. Todas estas aplicaciones son de gran interés
académico y se usan frecuentemente para investigar cuestiones ecoldgicas
practicas, tales como cuales son las poblaciones que estan en mayor riesgo de
extincion dado su nivel de endocria, o también cuanta hibridacion ocurridé entre
cultivos genéticamente modificados y sus parientes salvajes. Cada vez es mas
sencillo y menos costoso adquirir datos de marcadores moleculares, y como
consecuencia de esto, muchos laboratorios en todo el mundo pueden lograr
objetivos antes impensables tales como la identificacion del origen geografico de
especies invasoras a partir de unas pocas muestras, o monitorear poblaciones
de especies esquivas tales como el jaguar o los osos, basado en nada mas que
un simple cabello.

Objetivos:
1) Destacar la importancia de los estudios sobre biodiversidad molecular
en estudios ecoldgicos y de conservacion.

2) Comprender los principios genéticos y evolutivos que subyacen a la
elaboracion de los algoritmos utilizados en ecologia molecular.

P e b |
/ Dra. Maria |sapel
: Directora Adjufi
~ onetics

E a, Gen ) Evolucion
Depto. Ecologia, Genelig Evoluciol




3) Aprender a utilizar las herramientas informaticas mas comunmente
usadas para el andlisis de caracteres moleculares aplicados a estudios
de ecologia molecular.

Modalidad de ensefianza:

En las clases tedricas se abordaran todos los contenidos desarrollados en
el programa del curso.

En las clases practicas los alumnos desarrollaran las siguientes
actividades:

Resolveran ejercicios relacionados con los contenidos vistos en teoria.
Aplicaran programas informaticos de Analisis Molecular de Varianzas,
Analisis Filogeografico, Analisis de Estructuracion Poblacional, y de
Parentesco. Se aplicaran algoritmos estadisticos clasicos, de Maxima
Verosimilitud y Bayesianos.

Leeran bibliografia especifica para el analisis de los temas, creando
espacios para reflexionar, ejercitar y afianzar el pensamiento critico.
Elaboraran monografias e Informes escritos y orales.

Programa

1.

Genética Molecular _y Ecologia. Qué es la ecologia molecular? Una
perspectiva evolutiva de |la ecologia molecular.. Genética Ecoldgica. Genotipo,
fenotipo y plasticidad fenotipica. Fuente de datos en ecologia molecular
Marcadores moleculares en ecologia. Marcadores nucleares y de organelas.
ADN mitocondrial de animales y plantas. ADN de cloroplastos. Cromosomas
haploides. = Marcadores uniparentales y biparentales. Marcadores
codominantes y dominantes.

Genética_molecular _de poblaciones: Introduccion de conceptos basicos
(poblaciéon panmictica, la poblacion como unidad de evolucion, herramientas
de la genética de poblaciones, estructura genética de una poblacion, equilibrio
de Hardy Weinberg). Deriva Genética. Estadisticos F de Wright. Particion del F
por analisis de varianza. Analisis de la varianza molecular (AMOVA).
Desarrollo metodologico. Distancias evolutivas entre haplotipos. Particion de la
matriz de distancias en componentes jerarquicos. Estadisticos ®. Medidas de
distancia utilizadas para cada marcador (AFLP, microsatelites, etc.). Modelos
de evolucion molecular y calculo de distancias de sustitucion nucleotidicas.
Ejemplos de aplicacion de AMOVA. Uso del programa ARLEQUIN.

Genetica molecular de metapoblaciones. Definicion de metapoblaciones.
Métodos Bayesianos de asignacion poblacional de individuos y del nimero de
unidades panmicticas (K). ldentificacion de inmigrantes. Uso del programa
STRUCTURE y modelos estadisticos subyacentes.

Analisis filogeografico: Definicion. Marcadores moleculares en filogeografia.
El ADN mitocondrial como herramienta basica en estudios filogeograficos.
Alternativas al ADN mitocondrial. Teoria de la coalescencia y genealogias.
Arboles y Redes.

Analisis filogeografico: Analisis Cladistico Anidado (NCA). Criterios de Maxima
Parsimonia para la reconstruccion filogenética. Distribucion en el espacio de
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10.

11.

linajes geénicos. Determinacién de subestructuracion poblacional. Procesos
recurrentes e historicos que determinan la subestructuracion poblacional.
Inferencia de procesos histéricos o recurrentes mediante uso de clave de
Templeton (2004). Criticas y bondades del método. Uso de los programas
TNT, TCS, GEODIS.

Analisis Filogeografico: La teoria de la coalescencia aplicada a la Filogeografia
Estadistica. Bases de la teoria de la coalescencia. El modelo de Fisher-Wright.
La distribucién geomeétrica y exponencial. Coalescencia de una muestra de
dos genes y de n genes. Tamafo poblacional efectivo. De las genealogias a
las secuencias: el modelo de alelos infinitos y de sitios infinitos. Nimero de
sitios segregantes. Distribucion Mismatch. Estimadores 6 y D de Tajima.
Extensiones a la coalescencia basica. La coalescencia con tamarios
poblacionales fluctuantes. La genealogia bajo crecimiento exponencial.
Efectos genealdgicos de los cuellos de botella. La coalescencia con
estructuracion poblacional y con seleccion equilibradora. Criticas y bondades
del método. Uso de programas de filogeografia estadistica.

Aplicaciones del analisis filogeografico: Consecuencias genéticas de las
glaciaciones del Pleistoceno. Filogeografia y coevolucion. Eventos geolodgicos
y tasas de divergencia molecular. Estimacion de tiempos de divergencia.
Especies cripticas y Decisiones taxonomicas. Determinacion del rango natural
de distribucién de una especie. Determinacién de la poblacién de origen de
una especie introducida. Determinacion de caracteres adaptativos.

Ecologia del comportamiento: Marcadores moleculares utilizados para
investigar sistemas de apareamiento. Analisis de paternidad. Determinacion
de sistemas de apareamiento desconocidos. Anadlisis de paternidad aplicados
a estudios de dimorfismo sexual, seleccién sexual y competencia de
espermas. De la monogamia a la promiscuidad: estudios mediante
marcadores moleculares. Eleccion del macho y el Complejo Mayor de
histocompatibilidad. Sexado molecular. Determinacién de desvios en
relaciones de sexos. Determinaciéon de paternidad para poner a prueba
modelos de comportamiento cooperativo. Marcadores mitocondriales
aplicados al estudio del parasitismo de cria.

Ecologia microbiana orientada a los ecosistemas acuaticos. El papel de las
comunidades microbianas en la naturaleza. Problemas de la microbiologia
molecular. Genes ribosomales como marcadores de utilidad en la
identificacion de microorganismos. Sondas genéticas para la identificacion.
Aplicacion de la técnica de CARD-FISH para la cuantificacion de grupos
bacterianos y otros organismos de la trama microbiana. Analisis de la
biodiversidad microbiana por técnicas de fingerprinting (ej. DGGE). Perfiles
genéticos de comunidades microbianas. Aplicacion de técnicas moleculares
en estudios regionales de comparacién de ambientes. Clonado de
comunidades microbianas. Otras alternativas al ARN ribosomal para la
identificacion de comunidades microbianas.

Ecologia molecular y organismos genéticamente modificados (OGM). Riesgos
ambientales de los OGM. El papel de la ecologia molecular en la investigacion
sobre OGM. Transferencia horizontal en la naturaleza. Efectos de los OGM en
las comunidades naturales. Transferencia de genes desde los OGM hacia
otros organismos. Transferencia vertical vs. Transferencia horizontal. Efectos
de los genes introducidos en otras especies. OGM y evolucién de genes de
resistencia. Modelos poblacionales. Estima de los valores adaptativos.
Programa de refugios como estrategia en el manejo integrado de plagas.
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Estima de porcentaje de refugios en condiciones de equilibrio. Modelos
tedricos vs. modelos reales: ¢ funcionan los refugios?

Trabajos Practicos:

1) Genética Molecular de Poblaciones y Analisis Molecular de la Varianza
(AMOVA)

2) Metapoblaciones y Flujo génico: Una aproximacion bayesiana a la identificacion
de unidades panmicticas y deteccidon de migrantes

3) Marcadores moleculares aplicados a estudios de comportamiento animal
Paternidad y sistemas de apareamiento

4) Analisis Filogeografico |

5) Filogeografia ll: Pruebas de Expansiéon Poblacional
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cohesion species in the Spalaxhrenbergi complex. In Evolutionary Theory and
Processes: Modern Perspectives, Papers in Honour of Eviatar Nevo (ed. Wasser SP),
pp. 171-192. Kluwer Academic, Dordrecht.

TEMPLETON AR, BOERWINKLE E, SING CF (1987) A cladistic analysis of phenotypic
associations with haplotypes inferred from restriction endonuclease mapping and DNA
sequence data. |. Basic theory and an analysis of alcohol dehydrogenase activity in
Drosophila. Genetics 117, 343-351.

TEMPLETON AR, CRANDALL KA, SING CF (1992) A cladistic analysis of phenotypic
associations with haplotypes inferred from restriction endonuclease mapping and DNA
sequence data. lll. Cladogram estimation. Genetics 132, 619-633.

TEMPLETON AR, SING CF (1993) A cladistic analysis of phenotypic associations with
haplotypes inferred from restriction endonuclease mapping. IV. Nested analyses with
cladogram uncertainty and recombination. Genetics 134, 659-669.

Dra. Mar(a ls26 emis
Directore fF !

Evolucion



“DE=pB
0 Yea
& FACULTAD LA

£ A
£ CIENCIAS EXACTAS
= Y NATURALES

Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Referencia Expte. N© 498.273/2010
Buenos Aires,

]
VISTO , M _ 4 Jun 2010 .
la nota de la Dra. Maria Isabel Remis, Directora Adjunta del Departamento de Ecologia, Genética y

Evolucién, mediante la cual eleva la Informacién y el Programa del Curso de Posgrado ECOLOGIA
MOLECULAR, que sera dictado en el Primer cuatrimestre de 2010 (05 al 15 de Julio de 2010), por la Dra.

Viviana Andrea Confalcnieri,

CONSIDERANDO:

lo actuado por la Comision de Doctorado el 21/05/2010,

lo actuado por la Comision de Ensenanza, Programas, Planes de Estudio y Posgrado,

lo actuado por la Comisién de Presupuesto y Administracion,

lo actuado por este cuerpo en Sesion Ordinaria realizada en el dia de la fecha,

en uso de las atribuciones que le confiere el Articulo N© 113° del Estatuto Universitario,
EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD DE

CIENCIAS EXACTAS Y NATURALES
RESUELVE:

Articulo 1°: Autorizar el dictado del Curso de Postgrado ECOLOGIA MOLECULAR, de 66 hs. de duracién.

Articulo 29: Aprobar el Programa del Curso de Posgrado ECOLOGIA MOLECULAR, obrante a fs 8 a 13 del
Expediente de la Referencia.

Articulo 3°: Aprobar un puntaje mdximo de tres (3) puntos para la Carrera de Doctorado.

Articulo 4°: Aprobar un Arancel de 300 Mddulos. Disponer que los montos recaudados seran utilizados
conforme a lo dispuesto por Resolucién CD N° 072/03.

Articulo 5°: Comuniguese a la Direccién del Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, a la Biblioteca
de la FCEN y a la Subsecretaria de Postgrado (con fotocopia de Programa incluido: fs 8 a 13); comuniquese
a la Direccidn de Alumnos (sin fotocopia del Programa). Cumplido archivese.

Resolucion CD NO b i 3 3 8

SP/med/27/05/2010

Y )

Dr. JORGE ALIAGA
pECAND
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