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Il. PROPOSITO DE LA UNIDAD DE APRENDIZAJE

La unidad de aprendizaje de Evolucion Molecular se encuentra ubicada en la etapa terminal con caracter optativo.
El proposito general de este curso es proveer la teoria y herramientas bioinformaticas mas comunmente usadas en los estudios de
evolucion, ecologia molecular y genémica comparativa entre otros.

Ill. COMPETENCIA DE LA UNIDAD DE APRENDIZAJE

Identificar movimiento horizontal de genes, seleccion natural, filogenias mediante el uso de secuencias de ADN utilizando las bases
de datos existentes e informatica para explicar alguno de estos fenémenos en seres vivos con una actitud responsable.

IV. EVIDENCIA(S) DE DESEMPENO

Entrega de un proyecto donde se discutan los fundamentos aplicados a un caso de estudio utilizando ADN y analisis informaticos




V. DESARROLLO POR UNIDADES

UNIDAD I. Introduccién a la Evolucion Molecular

Competencia:

Evaluar la importancia y aplicacién de los conceptos evolutivos mediante el andlisis de secuencias de ADN su vinculacién con el
entorno socioeconémico de la actualidad, fomentando la responsabilidad social y del medio ambiente.

Contenido: Duracion: 6 horas

1.1.  Mutaciones y el codigo genético (software: Seaview y CodonExplorer)
1.2. ADN no codificante

1.3.  Homologia Molecular
1.4. Alineamiento de dos secuencias (software: Seaview)

1.5. Alineamiento de secuencias multiples mediante el uso de algoritmos (software: MUSCLE, MAFFT)
1.6. Remocién de regiones ambiguas mediante algoritmos (software: GBlocks)

1.7. Deteccion de recombinacion en alineamientos de secuencias homélogas (software RDP3)




UNIDAD Il. Técnicas de Secuenciacion

Competencia:

Evaluar las herramientas utilizadas en la secuenciacion de ADN y ensamblaje de genomas, con el fin de comprender las técnicas
moleculares y bioinformaticas detras de la genémica, la cual actualmente es una de las areas Biologicas de mayor crecimiento
tecnolégico y cientifico por su gran aplicacion con responsabilidad social.

Contenido: Duracion: 6 horas
2.1 Fundamentos de las técnicas de secuenciacion Sanger

2.2 Fundamentos de las técnicas de secuenciacion de nueva generacion (lllumina, Roche, lonTorrent y PacBio)

2.3  Ensamblaje de genomas

2.4  Anotaciéon de genomas

2.5 Andlisis de genomas (software: UCSC genome browser)




UNIDAD Ill. Estimacion de filogenias moleculares

Competencia:

Examinar los métodos actuales en la reconstruccion de arboles filogenéticos, a partir del uso de secuencias de ADN, con el fin de
reconstruir la historia evolutiva de diversos grupos taxonémicos, con organizacién y disciplina.

Contenido:

3.1.  Modelos de sustitucion de ADN (software: jModeltest)

3.2. Fundamentos de filogenética y sus aplicaciones

3.3. Distancias Filogenéticas

3.4. Filogenias de genes y especies

3.5. Construccion de superarboles

3.6. Analisis de verosimilitud maxima (software: PAUP y RaxML)

3.7. Analisis Bayesianos (software: Mr Bayes)

3.8. Evaluacion de los limites de confianza en filogenias

3.9. Analisis de Shimodaira-Hasegawa para la evaluacién de congruencia en topologias (software: PAUP

Duracion: 8 horas




UNIDAD IV. Modelos de evolucion molecular

Competencia:

Examinar los modelos de evolucion molecular que nos permiten hacer inferencias evolutivas con respecto a las adaptaciones

fenotipicas y genomicas, mediante la utilizacién de secuencias de ADN, para identificar regiones gendmicas con evidencia de
seleccion natural, con una actitud analitica y respetuosa.

Contenido: Duracion: 8 horas

4.1  Modelos clasicos del proceso evolutivo

4.2 Costo de seleccion natural vs. selecciéon neutral
4.3 Tasas de substituciones y restricciones funcionales
4.4 Patrones de composiciéon nucleotidica y uso sesgado de codones
4.5 Reloj molecular

4.6 Teoria neutral de evolucion molecular

4.7 Teoria casi neutral de evolucién molecular

4.8 Variacion genética entre especies

4.9 Medicion de seleccion natural al nivel molecular
4.10 Reconstruccion de proteinas ancestrales

4.11 Duplicaciones genéticas y genémicas

412 Fechamiento de duplicaciones




UNIDAD V. Analisis genomicos

Competencia:

Examinar las caracteristicas y patrones genéticos mas comunmente medidos en la genémica, asi como la relevancia e historia

evolutiva detrds de los mismos, con el fin de aplicar la gendémica para resolver problemas actuales, como la evolucién de nuevos
patogenos, fomentando la responsabilidad social y del medio ambiente.

Contenido: Duracion: 4 horas

5.1Elementos transponibles

5.2 Movimiento horizontal de genes

5.3 Evolucion del tamafo de genomas

5.4Paradoja C

5.5Evolucién de ADN no codificante

5.6 Elementos repetitivos

5.7 Genomas dinamicos

5.8 Porcentaje de GC en genomas y su utilidad evolutiva




VI. ESTRUCTURA DE LAS PRACTICAS

No. de Competencia Descripcion Material de Apoyo Duracion
Practica

1 Emplear la plataforma de Seaview | Se utilizara el banco de genes | Acceso a una computadora e | 4 horas
mediante el uso de secuencias de | (GenBank) para la construccién de | internet. Descargar el programa
ADN obtenidos a partir del banco | una base de datos personalizada, | gratuito Seaview.
de genes, con el fin de relacionar | que consistira en la utilizacion de
los efectos de las mutaciones en | una region codificante de ADN.
el fenotipo de las proteinas | Cada estudiante trabajara con un
traducidas, con organizaciéon vy | grupo taxonémico distinto. La
disciplina. secuencia codificante que se

descargue del banco de genes se
almacenara en el programa de
Seaview, para posteriormente
comenzar a incorporar distintos
tipos de mutaciones para que el
estudiante analice los distintos
efectos que tienen las mutaciones
sobre la proteina codificada.

2 Aplicar el wuso de distintos | Se trabajara con la base de datos | Acceso a una computadora e | 4 horas
algoritmos de alineamientos de | personalizada que fue elaborada || internet. Descargar el algoritmo de
secuencias, mediante el uso de | en SeaView durante el primer | MAFFT y Gblocks.
secuencias de ADN, con el fin de | taller. Con la base de datos
contrastar la identificacion de | personalizada cada estudiante se
regiones homélogas, con | familiarizara con el uso de tres
organizacioén y disciplina. algoritmos  distintos  (Clustal,

MUSCLE y MAFFT) y analizara
las diferencias entre los | Acceso a una computadora.
alineamientos producidos en sus || Descargar el programa gratuito
bases de datos y en bases de | RDP3
datos provistos por el profesor.
4 horas
Utilizar los algoritmos || Utilizando bases de datos de

especializados en la deteccion de
recombinacion genética, a partir
del uso de alineamientos de
secuencias de ADN, para estimar

alineamientos con diversos niveles
de polimorfismo genético, se
utilizara el programa RDP3 para
probar distintas hipétesis de




han sufrido
recombinacion
organizacion vy

secuencias
eventos
genetica,
disciplina.

que
de
con

recombinacién genética.

Emplear la plataforma de UC
Santa Cruz, mediante el uso de
genomas completos de
organismos procariotas y
eucariotas, con el fin de identificar
las caracteristicas empleadas en
la anotacion de genomas, con
organizacion y disciplina.

Utilizacion del browser de la
Universidad de California de Santa
Cruz, para la realizacion de un
ejercicio de gendmica
comparativa.

Acceso a una computadora e
internet.

4 horas

Aplicar los métodos de distancia y
parsimonia para la reconstruccion
de arboles filogenéticos, a partir
del uso de alineamientos de
secuencias de ADN, con el fin de
reconstruir arboles filogenéticos
con una actitud analitica vy
respetuosa.

Se utilizara el programa de PAUP,
para enraizar las filogenias vy
reconstruir arboles filogenéticos a
partir de los métodos de distancia
y parsimonia.

Acceso a una computadora e
instalaciéon de software: PAUP vy
Figtree

4 horas

Utilizar el programa de jModeltest,
mediante el uso de los
alineamientos de ADN construidos
previamente, con el fin de estimar
los modelos mas apropiados de
sustitucion de ADN aplicados a
cada alineamiento, con
organizacion y disciplina.

A partir de un criterio de Aikike y
un criterio Bayesiano se estimaran
los modelos de sustitucion de
ADN mas apropiados para cada
alineamiento a  través  del
programa de jModeltest, ya que se
requiere tener la informacion de
los modelos para la reconstruccion
de arboles filogenéticos
Bayesianos y de verosimilitud
maxima.

Computadora e instalacion de

software jModelTest

4 horas

Emplear los programas MrBayes,
PAUP y RaxML mediante el uso
de los modelos de sustituciéon de

Se reconstruira la historia
evolutiva de las secuencias
presentes en los alineamientos de

instalacion de
MrBayes, PAUP vy

Computadora e
software
RaxML

6 horas




ADN vy los alineamientos de
secuencias de ADN, con el fin de

ADN, a partir de los analisis
Bayesianos y de verosimilitud

reconstruir arboles filogenéticos, | maxima empleados en los
con organizacion y disciplina. programas MrBayes, PAUP vy
RaxML.

9 Aplicar los modelos de la teoria | Se estimaran los tiempos de | Computadora e instalacién de || 6 horas
neutral mediante el uso de los | divergencia en un grupo de | software BEAUTI, BEAST vy
alineamientos de ADN, con el fin || organismos, via la utilizacién de || TRACER
de estimar los tiempos de | secuencias de  ADN. Los
divergencia en las especies | programas a utilizarse son
utilizadas, con organizacion vy | BEAUTI, BEAST y TRACER.
responsabilidad.

10 Utilizar los modelos de la teoria | Se estimara aquellos sitios y | Acceso a una computadora e | 6 horas
neutral de evolucion molecular, a | linajes que se encuentren bajo | internet. Descargar el programa
partir de los alineamientos de || seleccion positiva y negativa en | PAML
secuencias homologas de ADN, | los alineamientos utilizados. Para
con el fin de estimar el nivel de | esto se utilizaran  distintos
seleccion natural actuando en | algoritmos empleados en las
dichos genes, con organizacion vy | plataformas de PAML y
responsabilidad. Datamonkey.

11 Emplear las tasas de sustituciones | Con el fin de calcular la edad de | Acceso a una computadora e | 6 horas
sinbnimas mediante los || las duplicaciones de genes, se | internet. Descargar el programa
alineamientos de secuencias de | identificaran todos los genes | BLAST

ADN, con el fin de estimar la edad
de las duplicaciones de genes en
un genoma de cualquier especie,
con responsabilidad y disciplina.

paralogos dentro de un genoma
eucariota, para posteriormente
alinear cada uno de los sets de
genes paralogos y asi poder
estimar la tasa de sustituciones
sinénimas en los paralogos, lo que
finalmente nos permitira calcular la
edad de cada una de las
duplicaciones en el genoma.




VIl. METODO DE TRABAJO

Se impartiran clases en forma de exposiciones por el maestro. El estudiante debera de analizar en equipo articulos contemporaneos
en los que se describen las herramientas utilizadas en Evolucion Molecular para posteriormente discutir en forma los fundamentos
detras de las técnicas bioinformaticas utilizadas para asi realizar un analisis integral de la teoria y las técnicas utilizadas. Durante los
laboratorios los alumnos pondran en practica los conceptos tedricos y practicos mediante la realizacion de analisis Bioinformaticos
con bases de datos compuestos de secuencias de ADN, que cada alumno tendra que construir. Al final del curso el estudiante
debera elaborar realizar un proyecto final en donde se analicen secuencias de ADN, para contestar una pregunta de naturaleza
evolutiva. Los resultados del proyecto se entregaran en el formato de un reporte y exposicion al finalizar el curso.




VIIl. CRITERIOS DE EVALUACION

Criterios de evaluacion

1. Exdmenes parciales (un total de 3) 60 %
2. Taller 20 %
3. Proyecto final 20 %

Criterio de acreditacion
Alumnos que no acrediten un 60/100 del promedio final deberan presentar examen ordinario o extraordinario, segun corresponda.

Para la acreditacion del curso se atendera al Estatuto Escolar Vigente, articulos 70-71, por lo que el estudiante debera contar un
minimo de 80% de asistencias en el periodo. Tener un minimo aprobatorio de 60 en su calificacion final.
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X. PERFIL DEL DOCENTE

Bidlogo, area afin, o con posgrado de ciencias naturales, o experiencia probada en el area y en la docencia.




