Genética y Ecologia Molecular 11
Curso de Doctorado y Postgrado

Fundamentos

El curso “Genética y Ecologia Molecular II” se fundamenta en la necesidad de
formar alumnos de Doctorado en Cs. Biolégicas y afines en una disciplina joven y en
constante crecimiento como lo es la ecologia molecular, también llamada genética
ecologica. Abarca dos médulos principales: Analisis Filogeografico y Genética de la
conservacion. . La teoria y practica de esta tematica se nutre de diversas disciplinas de la
biologfa, principalmente la genética, la ecologia y la biologia evolutiva, y también de otras
disciplinas tangenciales como lo son la bioinformatica. En los tltimos 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 ecélogos, proponer nuevas hipotesis sobre
ecologia y evolucién en plantas, animales, hongos, algas y bacterias. En paralelo a esto, el
gran avance informatico ha permitido implementar algoritmos desarrollados en relacién a
¢sta, y otras disciplinas muy relacionadas como lo es el analisis filogenético, y poder asi
responder de una manera mas rigurosa a las tantas preguntas que surgen como resultado de
las investigaciones en este nuevo campo de la ciencia.

Los marcadores moleculares nos permiten, cuantificar la diversidad genética,
rastrear el movimiento de los individuos, medir endogamia, identificar restos de individuos,
caracterizar nuevas especies y trazar patrones histéricos de dispersion. Todas estas
aplicaciones se usan frecuentemente para investigar cuestiones ecoldgicas practicas, tales
como cudles son las poblaciones que est4n en mayor riesgo de extincién dado su nivel de
endocria, o también cudnta hibridacién ocurrié entre cultivos genéticamente modificados y
sus parientes salvajes

El objetivo de la filogeografia es el de conocer los procesos que explican la distribucion
de la variabilidad genética tanto dentro, como entre especies cercanamente emparentadas. Esta
Joven disciplina, que nace hace poco mas de 20 afios a partir de la publicaciéon de Avise y
colaboradores (1987), ha sufrido grandes cambios en estas dos décadas, tanto en sus aspectos
metodolégicos y tedricos. Sin embargo, el supuesto principal sobre el que se basa su estudio
sigue intacto: —los patrones de variacién genética neutral entre individuos conservan las
sefiales de su pasado demogréficol (Avise, 2000). El estudio filogeografico provee informacion
detallada sobre la manera en que los eventos geolégicos, cambios en el medio ambiente y/o
factores geograficos interactuaron con aspectos ecolégicos de la especie y de su historia natural
para delinear su evolucion (Knowles, 2009). Estos estudios pueden aplicarse tanto a una tnica
especie, como a una comunidad o ensamble de especies (filogeografia comparada) en cuyo
caso el descubrimiento de patrones similares de estructuracion de la variacién genética se
deberd muy probablemente a respuestas comunes a eventos histéricos. La filogeografia es un
campo que surge basicamente de la union de dos disciplinas, la genética de poblaciones y el
analisis de genealogias génicas. De este modo, su desarrollo ha enriquecido areas tangenciales,
como por ejemplo la aplicacién de aproximaciones basadas en la teoria de la coalescencia al
andlisis filogenético, el estudio de la epidemiologia de una enfermedad basado en el andlisis de
arboles, o el desarrollo de pruebas para determinar la base genética de la evolucion adaptativa.
En la actualidad, ademas de la genética de poblaciones y el andlisis filogenético, muchas otras
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disciplinas hacen su aporte al andlisis filogeografico, como por ejemplo algunas tan diversas
como la ecologia de comunidades, la geologia, o la genémica molecular y evolutiva.

Por todo lo expuesto, es fundamental que bidlogos orientados hacia la genética evolutiva y
la ecologia, tengan la oportunidad de adquirir los conocimientos basicos y las herramientas
fundamentales en relacion a esta tematica -

Objetivos

Destacar la importancia de los estudios sobre biodiversidad molecular en estudios
ecolégicos, en particular aquellos relacionados al analisis filogeografico y la genética de la
conservacion..

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

Aprender a utilizar las herramientas informaticas mas comtnmente usadas para el analisis
de caracteres moleculares aplicados a estudios de ecologfa molecular.

Dar los conocimientos bésicos, tanto genético poblacionales como de reconstruccién
filogenética para entender las herramientas fundamentales del analisis filogeografico.
Introducir conceptos acerca de lo que en la actualidad se da en llamar —Filogeografia
Estadistical, la cual considera tanto la teoria de la coalescencia como la distribucién de las
mutaciones en las genealogias para poner a prueba distintas hipétesis, usando aproximaciones
de Méaxima Verosimilitud y Bayesianas.

Ensefiar a utilizar algunos programas informéticos que se usan en esta disciplina y dar algunos
ejemplos de aplicaciones.

PROGRAMA

Modulo I. Anilisis filogeografico

1. Andlisis filogeografico: Definicién. Marcadores moleculares_en filogeografia. El
ADN mitocondrial como herramienta bésica en estudios filogeograficos. Alternativas al
ADN mitocondrial. Introduccién a la teoria de la coalescencia. Lineage sorting.

2. Arboles coalescentes y arboles filogenéticos: Diferencias entre arboles coalescentes y
arboles filogenéticos. Procesos de saltos y tiempos de espera en arboles coalescentes.
Terminologia bésica de los 4rboles. MCRA (Ancestro en Comtin Més Reciente). Célculo
del niimero de arboles no enraizados en funcién del niimero de ramas. Pasaje de arboles no
enraizados a arboles coalescentes. Mutaciones y secuencias ancestrales. Como construir
arboles. Métodos de Maxima Parsimonia: exactos y heuristicos.

3. Andlisis Cladistico Anidado (NCA). Distribucién en el espacio de linajes génicos.
Determinacién de subestructuracién poblacional. Procesos recurrentes e historicos que
determinan la subestructuracién poblacional. Inferencia de procesos historicos o recurrentes

mediante uso de clave de Templeton (2004). Criticas y bondades del método. Uso de los
programas TNT, TCS, GEODIS :

4. La teoria de la coalescencia aplicada a la Filogeografia Estadistica. Bases de la teoria
de la coalescencia. El modelo de Fisher-Wright. La distribucién geométrica y exponencial.
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Coalescencia de una muestra de dos genes y de n genes. Tamaiio poblacional efectivo. De e
las genealogias a las secuencias: el modelo de alelos infinitos y de sitios infinitos. Nimero ' -

de sitios segregantes. Distribucion Mismatch. Estimadores 0 y D de Tajima. Uso del DnaSP
5.10

5. Extensiones a la coalescencia basica. La coalescencia con tamafios poblacionales
fluctuantes. La genealogia bajo crecimiento exponencial. Efectos genealogicos de los
cuellos de botella. La coalescencia con estructuraciéon poblacional y con seleccion
equilibradora.  Calculo de pardmetros poblacionales (tamafio poblacional, tasa de
crecimiento exponencial, tiempos de divergencia) en base a aproximaciones de Maxima
Verosimilitud y Bayesianas. Criticas y bondades del método. Uso de programas de
filogeografia estadistica. BEAST, LAMARK.

6. Aplicaciones del analisis filogeografico: Consecuencias genéticas de las glaciaciones
del Pleistoceno. Filogeografia y coevolucion. Eventos geoldgicos y tasas de divergencia
molecular. Estimacién de tiempos de divergencia. Especies cripticas y Decisiones
taxonomicas. Determinacion del rango natural de distribucion de una especie.
Determinacion de la poblacion de origen de una especie introducida.

Modulo II: Genética de la Conservaciéon:

7. Unidades Evolutivas Significativas. Importancia de la taxonomia en biologia de la
conservacion. DNA barcoding. Depresion por endogamia y por exogamia. Definicion
de Unidades de Manejo basadas en medidas de flujo génico.

8. Manejo genético de poblaciones salvajes. Diagnostico genético de especies
amenazadas. Rescate genético por exogamia. Manejo genético de especies asexuales,
autdgamas, autoincompatibles, haplodiplontes, haploides y poliploides.

9. Especies invasoras e introducidas. Identificacion mediante marcadores moleculares
del 4rea geografica de origen de la especie invasora. Introgresion e hibridacion. Efecto
de los OGM sobre las comunidades naturales. El papel de la ecologia molecular en la
investigacion sobre OGM. Transferencia horizontal en la naturaleza. Transferencia
vertical vs. Transferencia horizontal. Transferencia de genes desde los OGM hacia
otros organismos. 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.
Estima de porcentaje de refugios en condiciones de equilibrio. Modelos teéricos vs.
modelos reales: ;funcionan los refugios?
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Universidad de Buenos Aires
Facuitad de Ciencias Exactas y Naturales

Referencia Expte. N° 500.590/2011
Buenos Aires, 7 5 MAR 20 17

la nota del Dr. Esteban Hasson Direcfor del Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, mediante la cual eleva la
formacion del Curso de Posgrado Genética y Ecologia Molecular I, que sera dictado en el primer cuatrimestre de 2012 (15 de
ayo al 2 de julio de 2012), por la Dra. Viviana Andrea Confalonieri con la colaboracién de la Dra. Veronica Lia, el Dr. Eduardo
Greizerstein, la Dra. Noelia Guzmén y la Lic. Carolina Minutolo.

ISTO

CONSIDERANDO:

lo actuado por la Comisién de Doctorado el 22 de Febrero de 2010,

lo actuado porvla Comision de Ensefianza, Programas, Planes de Estudio y Posgrado,
lo actuado por la Comision de Presupuesto y Administracion,

lo actuado par 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 Genética y Ecologia Molecular I, de 76 hs. de duracién

. Articulo 2°: Aprobar el programa del Curso de Posgrado Genética y Ecologia Molecular Il obrante a fs 3 a 7 del expediente de la
{ referencia. . '

Articulo 3° Autorizar un puntaje méaximo de tres (3) puntos para la Carrera de Doctorado.

Articulo 4°: Aprobar un arancel de 300 médulos. Disponer que los montos recaudados seran utilizados conforme a lo dispuesto por
Resolucion CD N° 072/03. 1

Articulo 5% Comuniquese a la Direccion del Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, a la Bibliotica de la F.CEN ya ?a
Qubsecrataria de Posgrado (con fotoconia del programa.fs 3 a 7 incluidas). Comuniguese 2 la Direccién de alumnos (sin fotocopia

del programa) . Cumplido archivese.
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