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Genética y Ecologia Molecular I1

Curso de Doctorado y Postgrado
Departamento de Ecologla, Genética y Evolucién

Docentes:
Profesora Responsable: Dra Viviana Confalonieri

Colaboradores:
Précticas: Dra Verénica Lia, Dra Marcela Rodriguero

Fecha de realizacion:
Desde el 14 de mayo hasta el 8 de Julio de 2016

Preinscripcién:
Escribir a genetica2uba@gmail.com. Deben consignarse los siguientes datos: 1) tema de
investigacion, 2) etapa de formacién en la carrera de postgrado/doctorado, 3) interés por el

Ccurso,

Inscripciéon definitiva:

Para alumnos de doctorado FCEyN:

Desde el 8 de mayo por sistema oficial de inscripciones
(http:/;www.inscripciones.fcen.uba.ar/gesta/alumno)

Para alumnos externos:
Preinscribirse a través del mail y luego seguir las instrucciones en
http://exactas.uba.ar/academico/display. php?estructura=2&desarrollo=0&id_caja=135&niv

el_caja=2

Horarios

Précticas: Martes y Viernes de 9:30 a 13:30 horas
Tebricas: Martes y Viernes de 14:30 a 17 horas
Puntos para el doctorado: 3

Arancel: 5003

Fundamentos



El curso “Genética y Ecologia Molecular II” se fundamenta en la necesidad de
»+ alumnos de Doctorado en Cs. Biologicas y afines en una disciplina joven y en
constante crecimiento como lo es la ecologia molecular, también llamada genética
ecolégica. Abarca dos médulos principales: Andlisis Filogeografico y Genética de la
conservacién. . La teoria y préctica de esta tematica se nutre de diversas disciplinas de la
biologia, principalmente la genética, la ecologia y la biologfa evolutiva, y también de otras
disciplinas tangenciales como lo son la bioinformatica. En los Gltimos 20 afios se han
desarrollado metodologias cada vez més confiables y accesibles para caracterizar
molecularmente individuos, poblaciones y especies, por lo que esta tarea se ha vuelto casi
rutinaria. Consecuentemente, s€ ha generado una enorme cantidad de datos que ha
permitido a bilogos evolutivos, genetistas y ecologos, proponer nuevas hipébtesis sobre
ecologfa y evolucion en plantas, animales, hongos, algas y bacterias. En paralelo a esto, el
gran avance informatico ha permitido implementar algoritmos desarrollados en relacion 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 frazar patrones historicos de dispersion. Todas estas
aplicaciones se usan frecuentemente para investigar cuestiones ecoldgicas précticas, tales
como cudles son las poblaciones que estan en mayor riesgo de extincién dado su nivel de

’

endocria, o también cuanta hibridacion ocurrié entre cultivos genéticamente modificados y
sus parientes salvajes

El objetivo de la filogeografia es el de conocer los procesos que explican la
distribucién 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
publicacién de Avise y colaboradores (1987), ha suftido 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 variaci6n genética neutral
entre individuos conservan las sefiales de su pasado demogréficol (Avise, 2000). El estudio
filogeografico provee informacién detallada sobre la manera en que los eventos geologicos,
cambios en el medio ambiente ylo 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 Ginica especie, como a una comunidad o
ensamble de especies (filogeografia comparada), en cuyo caso el descubrimiento de
patrones similares de estructuracion de la variacion 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 andlisis de
genealogfas génicas. De este modo, su desarrollo ha enriquecido 4reas tangenciales, como
por ejemplo la aplicacion de aproximaciones basadas en la teorfa de la coalescencia al
analisis filogenético, el estudio de la epidemiologfa de una enfermedad basado en el andlisis
de 4rboles, o el desarrollo de pruebas para determinar la base genética de la evolucion
adaptativa. En la actualidad, ademds de la genética de poblaciones y el andlisis filogenético,
muchas otras disciplinas hacen su aporte al andlisis filogeografico, como por ejemplo
algunas tan diversas como la ecologia de comunidades, la geologia, 0 la gendémica

molecular y evolutiva.
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El objetivo de la “Genética de la Conservacién” es el de comprender el uso de la
teoria sobre genética evolutiva y sus distintas metodologias de andlisis para reducir el
riesgo de extincién en especies amenazadas. Se enfoca en las consecuencias genéticas que
surgen de la reduccién en tamafio de una poblacién a pequefias unidades en donde el riesgo
de factores estocdsticos y de endogamia es enorme. Como ejemplos de usos de la genética
que ayudan a la conservacién podemos mencionar el de reducir el riesgo de extincion de
una especie al minimizar la endogamia y la pérdida de diversidad genética; identificar
especies 0 poblaciones en riesgo debido a la reducida diversidad genética; resolver el
problema de las poblaciones que estan fragmentadas; resolver incertidumbres taxonémicas;
definir unidades de manejo dentro de una especie; detectar hibridacién de especies €n
peligro con sus parientes cercanos; realizar muestreos no invasivos (por ejemplo a partir de
un pelo) que permitan censar, analizar diversidad, determinar patrones de apareamiento,
ete; definiendo sitios geogréficos apropiados para la reintroduccién (andlisis de muestras de
ADN antiguo y andlisis filogeogréfico); detectar caza ilegal de especies en peligro mediante
metodologias de Genética Forense; determinar sistemas de apareamiento que Son
fundamentales para estimar el tamafio poblacional efectivo; etc.

Finalmente, el objetivo de la unidad que trata sobre aspectos selectivos y
ecogendmicos €s la de ensefiar la utilidad de los marcadores genémicos para elucubrar la
base genética de aquellas adaptaciones que muestran las poblaciones en un contexto
ecolégico. Dichas adaptaciones se€ analizan en la actualidad mediante el uso de
herramientas de avanzada, como son los datos de secuencias de genomas enteros, como son
los obtenidos a partir de métodos de “Next Generation Sequencing”. Existe una nueva
baterfa de algoritmos disefiados “ad hoc” para interpretar los datos que provienen de estos
andlisis genémicos. En este curso daremos una introduccion sobre estas metodologias.

Por todo lo expuesto, €S fundamental que bi6logos orientados hacia la genética evolutiva y
la ecologfa, tengan la oportunidad de adquirir los conocimientos bésicos y las herramientas
fundamentales en relacion a esta tematica

Objetivos

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

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

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

Dar los conocimientos bésicos, tanto genético poblacionales como de reconstruccién
filogenética para entender las herramientas fundamentales del “analisis filogeografico y de
genética de la conservacion”.

Introducir conceptos acerca de lo que en la actualidad se da en llamar —Filogeografia
Estadistica, la cual considera tanto la teoria de la coalescencia como la distribucion de las
mutaciones en las genealogias para poner @ prueba distintas hip6tesis, usando
aproximaciones de Méxima Verosimilitud y Bayesianas.

Introducir en el conocimientos de herran ientas informaéticas que permiten delimitar
molecularmenté’ especies que presentan “incertidumbres taxondmicas” 0 que son



7

8)
9

irreconocibles morfolégicamente (i.e. cripticas) en el marco de programas de conservacion

de la biodiversidad.
Introducir en el conocimiento de herramientas de “modelado de nicho ecolégico™ que
pueden ser de utilidad en el marco de identificacién de 4reas geogréficas prioritarias para

la conservacion.
Introducir en el uso de tecnologias de “Next generation sequencing” aplicadas al anlisis a

nivel gendmico y genémico poblacional, que permita responder preguntas ecoldgicas.
Ensefiar a utilizar algunos programas informaticos que se usan en esta disciplina y dar

algunos ejemplos de aplicaciones.

PROGRAMA

Modulo I. Andlisis filogeogrifico

1. Anglisis filogeogréfico: Definici6n. Marcadores moleculares_en filogeografia. El
ADN mitocondrial como herramienta basica en estudios filogeograficos. Alternativas al
ADN mitocondrial. Introduccion a la teoria de la coalescencia. Lineage sorting.

2. Arboles coalescentes y drboles filogenéticos: Diferencias entre drboles coalescentes y
srboles filogenéticos. Procesos de saltos y tiempos de espera en arboles coalescentes.
Terminologia basica de los arboles. MCRA (Ancestro en Comiin Mas Reciente). Célculo
del niimero de 4rboles no enraizados en funcion del nimero de ramas. Pasaje de drboles no
enraizados a 4rboles coalescentes. Mutaciones y secuencias ancestrales, Como construir
arboles. Métodos de Méxima Parsimonia: exactos y heuristicos. Andlisis Cladistico
Anidado (NCA). Distribucién en el espacio de linajes génicos. Determinacién de
subestructuraciéon poblacional. Procesos recurrentes e histéricos que determinan la
subestructuracién poblacional. Inferencia de procesos histéricos o recurrentes mediante uso
de clave de Templeton (2004). Criticas y bondades del método. Uso de los programas TNT,
PAUP, Mr Bayes, TCS y GEODIS. :

3. La coalescencia bésica. El modelo de Fisher-Wright (WF). Supuestos y propiedades.
La distribucién geométrica y exponencial. Coalescencia de una muestra de dos genes y de n
genes. Tiempo de coalescencia hasta el ACMR y altura de un arbol. Algoritmos de
simulacién coalescente. Variacion estocéstica de las genealogfas. Mutaciones sobre el

modelo coalescente.

4. Extensiones a la coalescencia bésica. La coalescencia con tamafios poblacionales
fluctuantes. La genealogia bajo crecimiento exponencial. Efectos genealdgicos de los
cuellos de botella, La coalescencia con estructuracién poblacional y con seleccién

equilibradora,

5. Métodos que aplican la teoria coalescente, Métodos que usan Estadisticos Resumen:
Nimero de sitios segregantes. Distribucion Mismatch. Estimadores 8 y D de Tajima.
Evaluacién estadistica por simulaciones coalescentes. Uso del DnaSP 5.10. Métodos que
usan la coalescencia completa. Estimas de pardmetros poblacionales por métodos exactos y




métodos heuristicos: 0 , tasas de migraci6n, tiempos de divergencia, tasa de crecimiento,
tiempo hasta el antecesor comiin, ete. Uso de programas de muestreo de genealogias:
*BEAST, LAMARK, etc. Métodos de simulacién coalescente: Approximate Bayesian
Computation (ABC). Ejemplos de aplicacion. Filogeografia Bayesiana Continua y difusion
espacial.

6. Aplicaciones del anélisis filogeografico: Consecuencias genéticas de las glaciaciones
del Pleistoceno. Filogeografia y coevolucion. Eventos geolégicos y tasas de divergencia
molecular. Estimacion de tiempos de divergencia. Especies cripticas y Decisiones
taxonémicas. Determinacién del rango natural de distribucién de una especie.
Determinacién de la poblacién de origen de una especie introducida, Modelado de nicho
ecolégico y su aplicacion en analisis filogeograficos. Uso del programa MAXENT.

Médulo IT: Genética de la Conservacion:

. Unidades Evolutivas Significativas. Importancia de la taxonomia en biologia de la
conservacién, DNA barcoding. Depresién por endogamia y por exogamia. Definicién de
Unidades de Manejo basadas en medidas de flujo génico. Incertidumbres taxon6micas.
Métodos coalescentes aplicados al descubrimiento de especies cripticas. Uso del *BEAST.,

_ Manejo genético de poblaciones salvajes. Diagnéstico genético de especies amenazadas.
Rescate genético por exogamia, Manejo genético de especies asexuales, autégamas,
autoincompatibles, haplodiplontes, haploides y poliploides.

b

Moédulo III: Seleccién Natural v Ecogenémica:

9, Huellas Moleculares de Seleccién Natural, Ventajas y desventajas del método. Huellas
de seleccién direccional positiva. Barrido selectivo y desequilibrio de ligamiento, Huellas
de seleccién equilibradora. Deteccion estadistica de seleccién molecular: proporcion de
cambios funcionales; D de Tajima; longitud de haplotipos y desequilibrio de ligamiento.
Ejemplos. -

10. Ecogendémica I: mecanismos genéticos de las adaptaciones inferidos a partir del estudio
de los genomas, transcriptomas y proteomas. Metodologfas: secuenciacién, SNPs, Real
Time-RT-PCR, Microarreglos, c¢DNA-AFLP. Bibliotecas de ESTs. Sondas de
microarreglos. GBS: Genotyping By Sequencing. Variacién ambiental en la expresion
de los genes. Interpretacion de los resultados en ecogendmica: ANOVA, Diagrama de
Venn, andlisis de vectores. Cuidados en el disefio experimental. Genética gendmica:

eQTLs.

11. Ecogenémica II. ADN ambiental. Metodologias. El uso del ADN ambiental en el
monitoreo de especies raras o invasoras, i estimaciones de abundancia y en estudios
de procesos ecosistémicos a lo largo del tiempo. Genotipado por secuenciacion (GBS):



ddRADs. Aplicaciones en gendmica poblacional. Busqueda de loci adaptativos
mediante GBS (“outlier loci”). Ejemplos de aplicacion en ecologia.
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Universidad de Buenos Aires
Facuitad de Ciencias Exactas y Naturales

Ref. Expte. N° 500.590/11
Suenos A, {1 4 AR 2016

VISTO:

la nota presentada por la Dra. Haydee N. Pizarro, Directora Adjunta del Departamento de Ecologia Genética
y Evolucion, mediante la cual eleva la informacion del curso de posgrado Genética y ecologia molecular I, que sera
dictado del 14 de mayo al 8 de julio de 2016 por la Dra. Viviana Confalonieri con la colaboracion de la Dra. Verénica Lia
y la Dra. Marcela Rodriguero,
CONSIDERANDO:

lo actuado por la Comision de Doctorado,

lo actuado por la Comision de Postgrado,

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 afribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,

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

Articulo 1° Aprobar el curso de posgrado Genética y ecologfa molecular 1], de 72 horas de duracion.

Articulo 2°: Aprobar el programa del curso de posgrado Genétlca y ecologia molecular Il obrante a fs 43 a 49 del
expediente de la referencia.

Articulo 3% Aprobar un puntgje maximo de tres (3) puntos para la Carrera del Doctorado.

Articulo 4% Aprobar un arancel de 500 médulos, Disponer que los montos recaudados sean utilizados conforme a lo
dispuesto por Resolucion CD N° 072/03.

Articulo 5% Comuniquese a la Biblioteca de la FCEyN con fotocopia del programa incluida.
Articulo 6 Comuniquese a la Secretaria de Postgrado, a la Direccion de Alumnos, a la Direccién de Movimiento de

Fondos, a la Direccion del Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion y a la Direccién de Presupuesto y
Contabilidad. Cumplido, archivese.
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Dr. PABLO J. PAZOS

1arlo Adjunto de Posgrado Dr. JUAN CARL
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