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Universidad de Bucnos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Ref. Expte. N° 505.108/17
Buenos Aires, 25 SEP 2017

ta nola a fojas 28 presentada por la Dra. Irina lzaguirre, Direclora del Departamento de
Ecologia Genética y Evolucién, mediante la cual eleva la informacion y programa del curso de
posgrado SISTEMATICA TEORICA II: FILOGENIAS MOLECULARES que sera dictado del 10 de
octubre al 26 de noviembre de 2017 por el Dr. Mariin Ramirez con la colaboracién de la Dra. Alexandra
Gotflieb y la Dra. Francisca Cunha de Almeida,

VISTO:

la nota a fojas 35 preéentada por Dr. Martin Ramirez mediante la cual presta su conformidad
para la modificacién del nombre del curso, sugerida por la Comision de Doctorado, que pasaré a
lamarse FILOGENIAS MOLECULARES,

CONSIDERANDO:
lo actuado por la Comisién de Doclorade
Io actuado por la Comision de Posgrado
lo actuado por la Comisién de Presupuesto y Administracién
lo 2ctuado por este cuerpo en Sesion Ordinaria realizada en el dia de fa fecha,
en uso de las alribuciones que le confiers el Articulo 113° de! Estatuto Universitario,
EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD
DE CIENCIAS EXACTAS Y NATURALES
RESUELVE:

Articulo 1°: Aprobar el nuevo curse de posgrado FILOGENIAS MOLECULARES, de 98 horas de
duracion.

Articulo 2°: Aprobar el programa del curso de posgrado FILOGENIAS MOLECULARES, obrante a Is
39 a 41 del expediente de la referencia.

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

Articulo 4% Aprobar un arancel de 200 médulos. Disponer que los fondos recaudados ingresen en la
cuenta presupuestaria habilitada para tal fin, y sean uilizados de acuerdo a la Resolucién 072/03.

Arficulo 5° Comuniquese a la Direccién de Movimiento de Fondos (Tesoreria), a la Direccion de
Presupuesto y Contabilidad, a la Direccion del Departamento de Ecologia, Genetica y Evolucion, a la
Secretarfa de Posgrado y a la Biblicteca de la FCEYN, con folocopia del programa incluida. Cumplido
archivese. ,
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Contenidos minimos ‘_f’_'f s %
Filogenias moleculares. Fuentes de caracteres y concepto de homologia. Alineami i <}

analisis filogenético Bayesiano. Andlisis filogenémico. Andlisis filogeogréfico. Coevolucion,

biogeografia y ajuste al registro fosil.

PROGRAMA ANALITICO

Unidad 1: Filogenias moleculares: eleccion de la fuente de caracteres

Variabilidad de secuencias y rango taxondmico a analizar. Cloroplastos: analisis por sitios de
restriccién y por secuenciacion. Rearreglos estructurales de cloroplastos y sus implicancias en
el analisis filogenético. Genes de cloroplastos y rango taxondmico de utilidad: rbcl, atpB, matK,
mdhF, 16rDNA, regién espaciadora atp-rbcL. Secuencias nucleares y su rango taxondmico de
utilidad: genes ribosomales ADNr18s, ADNr26s, ADNr5.8s, ITS, IGS, 5s y genes espaciadores.
Otros genes nucleares. Genes mitocondriales. El caso del gen ADNr 18s: distribucion y
frecuencia de deleciones e inserciones; stems, loops y cambios compensatorios de bases;

dominios variables y dominios conservados. Desvios en tasas de transicién y transversion.

Unidad 2: Filogenias moleculares y el concepto de homologia
Arboles de genes y arboles de especies. Homologias y duplicaciones. Genes ort6logos y genes

paralogos. Homologia y poliploidia. Hibridacion e introgresién. Homologia y recombinacién
genética. Tipos de alineacion. Alineacion glohal y local. Alineacion visual. Métodos de
alineacién por matrices de punto y por similitud. Método de Alineacién dinamico de Needleman
y Wunsch. Parametros de penalidad de apertura y exiension de gaps. Los gaps como ,
caracteres filogenéticos. Alineamientos estaticos vs. alineamientos dinamicos: método de
optimizacion directa. Programas informaticos. Aplicacion de homologias dindmicas en

morfologia.

Unidad 3: Modelos probabilisticas de evoluciéon molecular y su aplicacion en método de
distancia

Modelos de evolucidn molecular: modelo de Jukes-Cantor, K2P, F81, HKY85 y GTR.
Subestimacién por multiple hits. Métodos para la eleccién de un modelo de evolucion
molecular., Calculo de tasas de sustitucion nucleotidicas y de distancias evolutivas. |

Construccion de arboles a partir de matrices de distancias. Andlisis de agrupamiento. UPGMA

y Neighbor-Joining.

Unidad 4: Métodos discretos probabilisticas en reconstruccion filogenética
Reconstruccién filogenética por méxima verosimilitud. Definicion de verosimilitud. Criterio de

optimalidad. Ejemplos. Test deytelafignadeverosimilitudes (likelihood ratio tests). Reloj
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molecular y calculo de tiempos de divergencia. Test de homogeneidad de tasas entre lingjes. . il'.‘l
Andlisis filogenético Bayesiano. Estadistica Bayesiana vs. estadistica clasica. Teorem; ﬂéje _5/@5 .!:),l
Bayes. Deduccion del teorema de Bayes. Probabilidad objetiva vs. probabilidad subjef{&%_
Probabilidad a priori y a posteriori. Funciones continuas. Cadenas de Markov de Monte Catlo =

(MCMC). Perfodos burn in y estacionarios. Requerimientos para la reconstruccién filogenético
bayesiana. Comparacién de los distintos métodos de reconstruccion filogenético: ventajas y

desventajas. Programas informéticos. Analisis en clusters remotos.

Unidad 5: Analisis filogendémico

Definicién de filogendmica. Métodos basados en secuencias. Métodes basados en rasgos de
los genomas enteros. Supermatrices y superarboles. Supermatrices y caracteres faltantes.
Caracteres de los genomas enteros: orden génico, DNA string, contenido génico, cambios
genémicos raros. Clasificacion de los caracteres gendémicos en base a la resolucién
taxonémica y el nivel de homoplasia. Anélisis filogenémico y el origen de la biodiversidad de los

metazoos.

Unidad 6: Analisis filogeografico

Definicién de analisis filogeografico. Marcadores utilizados en estudios filogeograficos.
Haplotipos mitocondriales y herencia matrilineal. Marco teérico del analisis filogeogréfico:
Distribucion de linajes o lineage sorting y teoria de la coalescencia. Cladistica y filogeografia.
Analisis estadistico de los resultados: método de Templeton. Aplicaciones del analisis

filogeografico. Filogeografia comparada y biodiversidad.

Unidad 7: Coevolucién, biogeografia y registro fésil

Asociaciones histéricas y reconciliacién de filogenias. Tipos de asociaciones histéricas,
eventos, coespeciacion. Coespeciacién de parasitos y hospedadores. Transferencia horizontal.
Analisis de Parsimonia de Brooks. Biogeografia histérica y andlisis de vicarianza.
Determinacion de 4reas de endemismo. Ajuste de filogenias al registro estratigrafico v linajes

fantasmas. Tratamiento de ambigliedades en la datacién de filogenia mediante fésiles.
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