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Datos especificos de la asignatura

Descriptor:

Requisitos:
Recomendaciones:
Competencias
Competencias
transversales y
genéricas:
Competencias
especificas:

Objetivos

En esta asignatura se estudiaran los conceptos y metodologias propios de la Genética que se
utilizan en el establecimiento de relaciones filogenéticas asi como sus aplicaciones en la Sistematica
y el Diagnéstico.

En primer lugar se trataran los conceptos bdsicos: concepto genético de especie, variabilidad,
polimorfismo, diversidad, estructura genética de poblaciones y evolucion molecular.
Posteriormente se estudiarda cédmo, mediante el andlisis de distintos tipos de marcadores
moleculares (microsatélites, SNPs o secuencias de DNA), se pueden establecer relaciones
filogenéticas a distintas escalas.

Ninguno.

Ninguna.

Pueden consultarse en: http://www.ucm.es/biologia-conservacion/competencias

Comprender la aplicacion de los conceptos genéticos a la Sistematica.

Ser capaz de usar las bases de datos genéticos y gendmicos en la inferencia filogenética.

Ser capaz de usar las herramientas que permiten extraer informacién con significado bioldgico de
las bases de datos.

Ser capaz de analizar y valorar el disefio y los resultados obtenidos en los experimentos en los que
se utilizan estas metodologias.

Ser capaz de comprender y utilizar la informacién emergente en el andlisis de los genomas.

Ser capaz de disefiar métodos de diagndstico especificos basados en informacién gendmica y
filogenética.

1.- Que el estudiante aprenda la aplicacion de los conceptos genéticos basicos en la Sistematica y la Filogenética.

2.- Que el estudiante aprenda los métodos de cuantificacion de la diversidad genética.

3.- Que el estudiante aprenda los métodos de analisis filogenético mas comunes.

4.- Que el estudiante aprenda a utilizar algunos de los programas informdticos que permiten realizar inferencias filogenéticas.
5.-Que el estudiante aprenda los sistemas actuales para gestionar in silico marcadores moleculares y secuencias de DNA.

6.- Que el estudiante conozca la informacidn y los criterios esenciales necesarios para disefiar métodos de diagndstico genético.

Metodologia

Descripcion:

Distribucion de
actividades docentes

Clases tedricas.

Clases practicas Manejo de bases de datos y de herramientas para analisis filogenéticos y
protocolos de diagndéstico. En aula informatica.

Seminarios realizados por los estudiantes. Consistiran en la presentacién de articulos cientificos de
tematica relacionada con la asignatura.

Los diferentes archivos relacionados con la asignatura estaran disponibles en el Aula Virtual de
Filogenias Moleculares.

Horas % respecto presencialidad
Clases tedricas: 22,5
Clases practicas: 11,5
Exposiciones y/o seminarios: 7

Tutoria: 2,5


http://biologicas.ucm.es/directorio/?eid=3159�
mailto:anafig@ucm.es�
http://www.ucm.es/biologia-conservacion/competencias�

Bloques tematicos

Evaluacion

Criterios aplicables:

Temario
Programa tedrico:

Programa practico:

Seminarios:

Evaluacion: 1,5

Trabajo presencial: 45
Trabajo auténomo: 105
Total: 150

1.- SISTEMATICA Y CLASIFICACION: TAXONOMIA Y ESTABLECIMIENTO DE RELACIONES
FILOGENETICAS.

2.- LOS MARCADORES GENETICOS.

3.- CUANTIFICACION DE LA VARIABILIDAD GENETICA. ESTRUCTURA GENETICA DE LAS
POBLACIONES.

4.- ANALISIS DE SECUENCIAS.

5.- APLICACIONES DE LOS ANALISIS FILOGENETICOS Y GENOMICOS. DIAGNOSTICO DE INDIVIDUOS Y
ESPECIES Y ESTUDIOS DE DIVERSIDAD.

La evaluacion de la adquisicion de las competencias tendra dos componentes:
Asistencia y participacion en las clases tedricas y practicas (20%).
Elaboracidn, presentacién y defensa de un seminario basado en articulos cientificos (80%).

1.- SISTEMATICA Y CLASIFICACION: TAXONOMIA Y ESTABLECIMIENTO DE RELACIONES
FILOGENETICAS. Métodos de clasificacion. Especiacion: concepto de especie. Evolucidn biolégica:
Tipos de caracteres; Patrones de evolucion; Diferenciacién genética durante la evolucidn:
Filogenias genéticas. Construccion del arbol: Principios de inferencia filogenética: distancias y
parsimonia; Métodos de construccidon del arbol: Agrupamiento (UPGMA, NJ,...); Optimizacién
(méxima parsimonia, maxima verosimilitud, evolucién minima). Bdsqueda del mejor arbol.

2.- LOS MARCADORES GENETICOS. Los diferentes tipos de marcadores genéticos y su empleo a lo
largo de la historia: ISOENZIMAS, RFLPs, RAPDs, Inter-microsatélites (ISSRs), AFLPs, Minisatélites,
Microsatélites y SNPs: Definicién, tipo de variabilidad que detectan, tipo de herencia.
Comparacién de las ventajas e inconvenientes de cada uno de los marcadores moleculares
analizados.

3.- CUANTIFICACION DE LA VARIABILIDAD GENETICA. ESTRUCTURA GENETICA DE LAS
POBLACIONES: Poblaciones y acervos genéticos. Variacion genética y evolucidn. Frecuencias
génicas y genotipicas. Modelos de estructura de las poblaciones. La ley de equilibrio de Hardy-
Weinberg. MEDIDAS DE VARIACION DENTRO DE UNA POBLACION: Frecuencias alélicas, porcentaje
de loci polimdrficos, riqueza alélica, nimero efectivo de alelos por locus, heterocigosidad
observada y esperada de un locus y de una poblaciéon. MEDIDAS DE VARIACION ENTRE
POBLACIONES: Homogeneidad de frecuencias alélicas. Parametros de Nei: Diversidad genética
total, diversidad genética media dentro de las poblaciones y diversidad genética entre
poblaciones. Coeficiente de diferenciacién genética. Flujo génico. EVOLUCION MOLECULAR:
constancia de la tasa de sustitucién y reloj molecular. Estimacidén del nimero de sustituciones
nucleotidicas: modelo de Jukes y Cantor y modelo de Kimura dos parametros. Estimacién del
numero de sustituciones sinénimas y no sinénimas. Sesgo en el uso de codones.

4.- ANALISIS DE SECUENCIAS. Bases de datos: NCBI Entrez. Busqueda de secuencias de DNA y
proteinas en las bases de datos: Genbank, EMBL, Swiss-Prot. Alineamiento de secuencias de DNA:
similitud y homologia. Alineamiento por pares. Busqueda de secuencias homologas en las bases
de datos: BLAST. Alineamientos multiples. Alineamientos progresivos: CLUSTAL Inferencia
filogenética. Metodos. Modelo evolutivo. Evaluacion.

5.- APLICACIONES AL DIAGNOSTICO. Métodos genéticos de diagndstico. Deteccién cualitativa y
cuantitativa. Areas de aplicacién del diagndstico genético. Estrategias de disefio de un protocolo
de diagndstico. Concepto de especie en hongos y procariotas. Seleccion de secuencias y niveles de
variabilidad. Sensibilidad. Diagndstico por PCR. PCR convencional, PCR cuantitativa, biochips.
Eleccion de cebadores y secuencias diagndstico. Deteccion y cuantificacion de la expresiéon de
genes criticos: RT-PCR. Optimizacién y validacién de protocolos. Métodos gendmicos de analisis de
diversidad bioldgica: Metagendmica.

1- Establecimiento de relaciones filogenéticas con diferentes tipos de marcadores y los programas
ARLEQUIN, CONVERT, GENESTAT, NTSYS, PHYLIP, POPGENE y TREEVIEW.

2.- Uso de bases de datos: NCBI. Busqueda de secuencias homologas utilizando los programa
BLAST. Alineamientos multipes (CLUSTAL). Inferencia filogenética: estimacion del modelo
evolutivo y construccién de arboles (MEGA).Disefio de un protocolo de PCR especifico.

Exposicion y defensa de un articulo cientifico relacionado con los diferentes temas tratados en la
parte tedrica.
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Paginas de Internet:
http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.html
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ebi.ac.uk/embl
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/
http://www?2.ebi.ac.uk/fasta3/
http://www.ebi.ac.uk/clustalw/
http://us.expasy.org/prosite/
http://pfam.wustl.edu/hmmsearch.shtml
http://mrbayes.csit.fsu.edu/
http://www.megasoftware.net/
http://www.zi.ku.dk/eunet/Pages/gensoft.html

Recursos disponibles: Aulas, medios audiovisuales (proyector de diapositivas, video-proyector,
ordenadores), laboratorio de practicas, ordenadores con conexion a Internet, biblioteca y
acceso on-line a las bases de datos, software especificos.
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