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alumnos de Doctorado en Cs. Biologicas y afines en una disciplina joven y en constante ‘o‘i

crecimiento como lo es la ecologia molecular, también llamada genética ecoldgica. Abarca
dos modulos principales: Genética del paisaje y Genética del comportamiento. La teoria y
practica de esta tematica se nutre de diversas disciplinas de la biologia, 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 mds 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 biélogos evolutivos,
genetistas y eco6logos, proponer nuevas hipétesis 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 ésta, 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 ecol6gicas
practicas, tales como cuéles son las poblaciones que estan en mayor riesgo de extincién
dado su nivel de endocria, o también cudnta hibridacién ocurrié entre cultivos
genéticamente modificados y sus parientes salvajes Por todo lo expuesto, es fundamental
que bidlogos orientados hacia la genética evolutiva y la ecologia, tengan la oportunidad de
adquirir los conocimientos bésicos y las herramientas fundamentales en relacién a esta
tematica.

Objetivos:

Destacar la importancia de los estudios sobre biodiversidad molecular en estudios
ecologicos, en particular aquellos relacionados a la genética del paisaje y del
comportamiento.

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 andlisis
de caracteres moleculares aplicados a estudios de ecologia molecular.

Modulo I: Genética del Paisaje

1. Introduccién: Definicién de Genética del Paisaje. Introduccién de conceptos basicos
(poblacién panmictica, la poblacién 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). Marcadores moleculares utilizados en Genética del
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Paisaje. Metodologias utilizadas en genética del paisaje. Herramientas de analisis espacigl;
estadisticos espaciales y herramientas basicas de GIS. io
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2. Andlisis Molecular de la Varianza: Particién del F por analisis de varianza. Andlisis de
la varianza molecular (AMOVA). Desarrollo metodolégico. Distancias evolutivas entre
haplotipos. Particion de la matriz de distancias en componentes jerarquicos. Estadisticos ®.
Medidas de distancia utilizadas para cada marcador (AFLP, microsatélites, etc.). Modelos
de evolucién molecular y célculo de distancias de sustitucién nucleotidicas. Ejemplos de
aplicacion de AMOVA. Uso del programa ARLEQUIN.

3. Métodos de agrupamientos Bayesianos. Estadistica Bayesiana vs. Estadistica Clasica.
Criticas al paradigma clasico. Teorema de Bayes. Probabilidades a priori y a posteriori.
“Flat priors”. Distribucién de probabilidades. Probabilidades objetivas y subjetivas. Uso de

- Cadenas de Markov de Monte Carlo (MCMC). Definicién de metapoblaciones. Métodos
Bayesianos de asignacion poblacional de individuos y del ntimero de unidades panmicticas
(K). Genotipos multilocus. Identificacién de inmigrantes. Uso del programa STRUCTURE
y modelos estadisticos subyacentes. )

4. Meétodos de Autocorrelacién Espacial v de Interpolacién Espacial. Correlacion de
distancias genéticas y variables ambientales. Determinacién de gradientes. Clinas.
Interpolacién espacial en especies de distribucién uniforme: definicién. Identificacion de
barreras del flujo génico asociadas a ambientes no utilizables: Algoritmo de Monmonier
Métodos de Autocorrelacién espacial. Uso del programa Allele in Space (AIS) y DIVA
GIS.

5. Meétodos de regresién y Andlisis Multivariado. Especies con distribucién uniforme de
poblaciones. Test de Mantel y célculo del Tamafio del Vecindario. Capacidad de
dispersion.  Analisis Multivariado y Sintesis de Mapas. Andlisis de Componentes
Principales y de Correlacién Candnica.

6. Genética del Paisaje de comunidades microbianas acuéticas. FI 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. Aplicacién de la técnica de CARD-FISH para la
cuantificacién 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 identificacién de comunidades microbianas.

Modulo IT: Genética del Comportamiento

7. Andlisis de paternidad: Marcadores moleculares utilizados para investigar sistemas de
apareamiento. Andlisis de paternidad. Determinacion de sistemas de apareamiento
desconocidos. Analisis de paternidad aplicados a estudios de dimorfismo sexual, seleccion
sexual y competencia de espermas. Uso del programa ML Relatedness.
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8. De la monogamia a la promiscuidad: estudios mediante marcadores moleculareﬁ;g:'%f-’
Eleccion del macho y el Complejo Mayor de histocompatibilidad. Sexado molecularg

Determinacién de desvios en relaciones de sexos. Determinacién de paternidad para ponék\
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a prueba modelos de comportamiento cooperativo. Marcadores mitocondriales aplicados al ™% s

estudio del parasitismo de cria. Uso del programa COLONY.
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Ref. Expte. N° 500.589/11

BuenosAires, 7 ) WAY 2013

la nota de la Dra. lIrina lzaguirre, Directora del Departamento de Ecologia Genética y Evolucion,
mediante la cual eleva la informacion y programa del curso de posgrado Genética y ecoiogia molecular | que
serd dictado durante el primer cuatrimestre 2013 (desde el 19/03/2013 al 10/05/2013) por la Dra. Viviana
Confalonieri y colaboradores.

VISTO:

CONSIDERANDO:
lo actuado por la Comision de Doctorado 8e esta Facultad 05/03/2013,
lo actuado por la Camision de Ensefianza, Programas, Planes de Estudio y Posgrado
lo actuado por la Comision 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 113° del Estatuto Universitario,

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD DE CIENCIAS EXACTAS Y NATURALES
RESUELVE:

Articulo 1°: Autorizar el dictado del curso de posgrado Genética y ecologia molecular |, de 68 horas,

Articulo 2% Aprobar el programa del curso de posgrado Genética y ecologia molecular | obrante a fs 23 a 27
del expediente de la referencia.

Articulo 3% Aprobar un puntaje méximo de dos (2) puntos para la carrera del Doctorado.

Articulo 4° Aprobar un arancel de 200 modulos, estableciendo que tos montos recaudados seran utilizados
conforme a lo dispuesto por Resolucion CD N° 072/03.

Articulo 5% Comuniquese a la Direccion del Departamento de Ecologia, Genética y Evolucién y a la
Subsecretaria de Postgrado y ala Biblioteca FCEN (con fotocopia de programa incluida fs 23 a 27) .

Articulo 6°: Comuniquese a la Direccion de alumnos sin fotocopia del programa. Cumplido; archivese.
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