FACULTAD DE CIENCIAS EXACTAS, FISICAS Y NATURALES

UNIVERSIDAD NACIONAL DE CORDOBA

VISTO:

El Expte. de la Universidad Nacional de Cérdoba N° 0025511/2011
por el cual la Bidl. Cristina COSTA solicita autorizaciéon para el dictado del
Taller de Biologia Aplicada ‘METODOLOGIAS APLICADAS A LA
SISTEMATICA MOLECULAR * para la Carrera de CIENCIAS BIOLOGICAS; y

CONSIDERANDO:

Que cuenta con el aval de Escuela de BIOLOGIA a fs. 49 y de la
Secretaria Académica Area Ciencias Naturales a fs. 74 vta.:

Lo aconsejado por la Comision de ENSENANZA:

EL H. CONSEJO DIRECTIVO DE LA
FACULTAD DE CIENCIAS EXACTAS, FISICAS Y NATURALES

RESUELVE:

Art. 1°) - Autorizar el dictado del Taller de Biologia Aplicada “METODOLOGIAS
APLICADAS A LA SISTEMATICA MOLECULAR* para la Carrera de
CIENCIAS BIOLOGICAS, de 45 (cuarenta y cinco) horas de duracién.

Art. 2°) .- Designar a la Biol. Cristina COSTA como responsable de dicho Taller.

Art. 3°).- Aprobar el Programa de Actividades y Temario a desarrollar que como
ANEXO | forma parte de la presente Resolucion.

Art. 4°) - Dese al Registro de Resoluciones, comuniquese a la Secretaria
Académica Area Ciencias Naturales y girense las presentes

actuaciones a la Escuela de BIOLOGIA a fin de notificar a la interesada.

DADA EN LA SALA DE SESIONES DEL H. CONSEJO DIRECTIVO EN LA

CIUDAD DE CORDOBA, A LOS QUINCE DIAS DEL MES DE JUNIO DEL ANO
DOS MIL DOCE. =
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ANEXO | DE LA RESOLUCION N° 543 - HCD -2012.-

Programa de:

Herramientas y
Metodologias Aplicadas a la

e Sistematica Molecular

UNIVERSIDAD NACIONAL DE CORDOBA

Facultad de Ciencias Exactas, Fisicas y Naturales
Republica Argentina

Cadige:
Carrera: Ciencias Biologicas Plan; 90 Creditos: 4,5
Escuela: Biologia Carga Horaria: 45 Hs. Semanales: 8
Departamento: Diversidad Bioldgica y Ecologia Semestre: Afio: 2012

Taller de Biologia Aplicada

Objetivos:

Proveer al alumno de los conceplos tebricas y melodologicas para el abordaje de la sistemalica desde una perspectiva de
evidencia total.

Capacitar al mismo en la construccion y analisis de arboles filogenélticos mediante el manejo de lécnicas moleculares, andlisis de
datos y evaluacion de resultados.

Programa Sintético:

1. Introduccion a la Sistematica.

2. Caracteres como evidencia de la evolucion.

3. Métodos aplicados a la sistematica evolutiva.
4. Tecnicas moleculares y practicas de laboratorio
5. Filogeografia.

Programa Analitico: de foja 2 a foja 3.

Programa Combinado de Examen (si corresponde): de foja a foja.

Bibliografia: de foja 4 a foja 4.

Correlativas Obligatorias: Genetica, Diversidad Animal Il y Diversidad Vegelal Il

Rige:

Aprobado HCD, Res.: Modificado / Anulado / Sust. HCD Res.
Fecha: Fecha:

El Secretario Académico de la Facultad de Ciencias Exaclas, Fisicas y Naturales (UNC) certifica que el programa esla aprobado
por el (los) nimero(s) y fecha(s) que anteceden. Cardoba, ! I

Carece de validez sin la certificacion de la Secretaria Académica:
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LINEAMIENTOS GENERALES

La asignatura Herramientas y Metodologias Aplicadas a la Sistematica Molecular
esta orientada al ciclo superior de la carrera de Ciencias Biologicas y proporcionara una
base solida de conocimientos tedricos y practicos sobre aspectos fundamentales de la
sistemitica tales como, la Taxonomia, la Evolucion, las Escuelas de Clasificacion y las
Herramientas tanto de Laboratorio como Computacionales.

La Sistematica en general y la sistematica molecular en particular, es la disciplina que
mediante informacion molecular intenta reconstruir los patrones y eventos que han dado
lugar a la distribucion y diversidad actual de los organismos. La cladistica es el método
de uso comun para clasificar organismos y estos analisis son explicitamente evolutivos.
También es posible comparar a los descendientes de ancestros comunes para reconocer
los patrones de origen y extincion de grupos. o investigar las relaciones de tamanio y
diversidad de los grupos, preguntas constantes en el dmbito de la biogeogratia, evolucion

y conservacion de la biodiversidad.

La asignatura engloba aspectos basicos de la temdtica, abarcando desde la exploracion de
bases de datos de secuencias de ADN. determinacion ¢ interpretacion de homologias,
alineamiento de secuencias multiples y el ajuste de modelos de sustitucion a los datos,
hasta la edicion e interpretacion de las topologias obtenidas mediante diversos métodos
reconstruccion de drboles filogenéticos. Ademds. cubre de mancra equilibrada los
principios tedricos subyacentes a diversos métodos de inferencia filogenética (distancia,
parsimonia, maxima verosimilitud). asi como el aprendizaje de programas cespecificos para
dichas inferencias, usando datos reales obtenidos de las bases de datos virtuales v las
propias del grupo de trabajo. Asimismo. ¢s de destacar que se introduciran las
caracteristicas mas sobresalientes de los genomas presentes en plantas y animales: nuclear,
mitocondrial y cloropléstico desde un punto de vista evolutivo ¢ incluiran la base teorica de
la evolucion de los genes y genomas y de los métodos desarrollados para su andlisis.

Los laboratorios de computacion profundizaran en la exploracion de bases de datos
genomicas, métodos de andlisis comparativo de sccuencias nucleotidicas v principios
generales de analisis filogenéticos. Ll enfoque del dictado se orienta a proveer al alumno
de las herramientas necesarias para que pucda analizar y construir hipotests flogencticas
de los seres vivos.

RESPONSABLLE: Dra. Cristina Costa

DOCENTES PARTICIPANTES: Dres. Ana Anton. Raquel Scrivanti. Jimena Nores,

Jorge Chiapella. Becarios: Lic. Leonardo Amarilla. Biol. Nicolas Nagahama.

TRIBUNAL EXAMINADOR:

Titulares: Biol. Cristing Costa. Dra. Noemi Gardenal, Dr. Luis Acosta

Suplente: Dra. Maria Teresa Cosa
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PROGRAMA ANALITICO

METODOLOGIA DE ENSENANZA

Las clases impartidas seran teoricas y practicas. Las actividades tedricas se desarrcllaran a fraves
de exposiciones dialogadas del docente orientadas a desarrollar en los alumnos la capacidad
detectar problemas sistematicos, generar hipotesis, pensar y disedar diferentes métodos
experimentales, obtener datos relevanles de acuerdo al problema, utilizar diferentes herramientas
para el analisis de esos datos y evaluar los resultados obtenidos. Durante el desarrollo de los
Trabajos Practicos se realizan actividades que le permiten al estudiante poner en praclica las
habilidades y verificar los criterios desarrollados asi como la realizacion de actividades de proyecto y
disefio, para esto aplicaran técnicas moleculares basicas como extraccion de ADN, amplificacion de
fragmentos gendmicos por PCR y evaluacién por electroforesis en geles de agarosa. Se utilizaran
programas de edicion de secuencias y de construccion de hipdtesis filogenéticas. Se Discutiran
articulos cientificos seleccionados para comprender como se aplican las técnicas expuestas 0 como
se estudian los distintos aspectos de la sistematica. Se leeran bibliografia especifica para el analisis
de los temas, creando espacios para reflexionar, ejercitar y afianzar el pensamiento critico.

EVALUACION

Condiciones para la aprobacion de la materia

1.- Tener aprobadas las malerias correlativas.-

2.- Asistir al 80% de las clases teoricas y al 100% de las clases praclicas.-

3.- Aprobar todos y cada uno de los temas del parcial con nota no inferior a siete (7).

4 - Presentar y aprobar los trabajos que se exijan durante el desarrollo de los trabajos practicos -

Las instancias de evaluacion son: una exposicion oral grupal (tres integrantes) y un
parcial final escrito. Para la instancia oral los alumnos deberan presentar el analisis y
discusion de un articulo cientifico. El profesor solo sera moderador y aclarara los
aspectos mas complejos. Para la instancia escrita deberan elaborar esquemas
flogenéticos a partir de una secuencia dada y una base metodologica a eleccién con
discusion de los resultados obtenidos. Los alumnos que no hayan obtenido 7 o mas
puntos como promedio de las dos instancias de evaluacion o por no cumplir con la
asistencia requerida o estar ausente en alguna evaluacién sin justificacion previa, tendran
que rendir un examen final.

CONTENIDOS TEMATICOS

Unidad 1. Introduccion a la Sistematica

Generalidades y conceptos béasicos. Historia de la clasificacion de plantas y animales. Jerarquia
Linneana, taxones y categorias taxonomicas. Conceptos de especie. Clasificaciones Biologicas,
Clasificaciones tradicionales. Taxonomia fenética, evolutiva y cladistica. Etapas de un estudio
sistematico. Definicion de caracter taxonomico, fuentes de datos, evidencia fosil y actual.
Clasificacion de caracteres: Morfologicos, Fisiologicos, Cromosomicos, Proteicos, Moleculares,
Ecologicos, Etologicas y Bio-geograficos. Seleccion y registro de caracleres. Planteo de hipolesis

Unidad 2. Caracteres como evidencia de la evolucion
Teorias de la evolucion. Seleccion natural. Teoria neutral de la evolucion molecular. Modelos de

evolucion molecular. Evolucion gendmica: 77 y mitocondrial. Substituciones
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silenciosas o no-sinénimas. Genes ortdlogos, paralogos, xenologos. Caracteres plesiomorficos,
apomorficos, sinapomorficos y autoapomorficos. Caracteres congruentes, consistentes y
homoplasicos, convergencias, pararlelismos y reversiones. Conceptos Hennigiano. Grupos
monofiléticos, polifileticos y parafiléticos. Caracteres binarios y multi-estado, Codificacion. Ventajas

y desventajas de los distintos métodos de codificacion. Caracteres faltanles e inaplicables.
Transformacién entre caracteres: orden y polaridad.

Unidad 3. Métodos aplicados a la sistematica evolutiva

Introduccion al analisis cladistico. El principio de Parsimonia. Criterios de optimalidad. Arboles de
Wagner. Construccion y Basquedas de arboles filogenéticos. Longitud de ramas. Polaridad de
caracteres y enraizamiento. Optimizacion de arboles. Bootstrap, Consensos y ambiguedades.
Analisis mediante Maximum Likelihood y Bayesiano. Ventajas y desventajas respeclo de la
cladistica. Interpretacion de filogenias. Redes e Incongruencias filogenéticas. Programas
informaticos: TNT, PAUP, MrBayes, SplitsTree.

Unidad 4. Tecnicas moleculares y practicas de laboratorio

Extraccion de ADN, Reaccion en cadena de la polimersa (PCR), Separacion y observacion de
fragmentos de ADN por electroforesis en soporte de agarosa. Principios y fundamentos
Secuenciacion del ADN. Edicion, alineamiento y analisis de secuencias mediante programas
informaticos. Construccion de arboles filogenéticos.

Unidad 5. Filogeografia

Introduccion a la Filogeografia. Medidas de diversidad molecular haplotipica y nucleotidica:
regiones codificadoras y no codificadoras. Teoria de la coalescencia. Prototipos de especiacion;
simpatria, alopatria, contacto primario y secundario. Indicadores de diferenciacion y flujos génicos.
Correlaciones genéticas y ambientales. Evolucion y Filogenia en el marco de la diversidad y
conservacion, especies ancestrales, centros de origenes y endemismos. Redes filogenéticas.
Analisis de clados anidados. Aplicaciones practicas.

LISTADO DE ACTIVIDADES PRACTICAS Y/O DE LABORATORIO

1. Extraccion de ADN. Seleccion y acondicionamiento del material segun modelo de estudio.
Resolucion de situaciones problematicas. Visualizacion y semicuantificacion del ADN obtenido
por electroforesis en geles de agarosa.

2. Amplificacién por PCR de genes nucleares, mitocondriales y cloroplasticos. Visualizacion y
evaluacion de los fragmentos amplificados por electroforesis. En el laboratorio de computacion
exploraran y obtendran secuencias a través de bases de datos como GenBank, EMBL, DJJ,
TAIR.

3. Tratamientos y analisis de datos. Edicion, alineamiento y analisis de secuencias. Se aplicaran '
programas informaticos tales como Bioalign, BioEdit y MEGA, MacClade. Tratamiento y
codificacion de datos morfologicos y geograficos para ulilizarlos en programas como TNT e
InfoGen.
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4. Obtencién de éarboles filogenéticos mediante diferentes métodos de analisis tales como,
parsimonia, Maximum Likelihood y Bayesiano, a través de los programas MacClade, PAUP,
TNT, MrBayes y SplitsTree. Discusion y evaluacion de los resultados obtenidos.

DISTRIBUCION DE LA CARGA HORARIA

ACTIVIDAD | HORAS |
e ———
rF:.‘C_)@AC]_O_N_.__.____ S I . o . . B \
PRACTICA: ]
o FORMACION EXPERIMENTAL o
RESOLUCION DE PROBLEMAS "o
o o EVAWACON |4 |
TOTAL DE LA CARGA HORARIA N |

DEDICADAS POR EL ALUMNO FUERA DE CLASE

ACTIVIOAD T o |
PREPARACIONTEORIA | | 1
PREPARACIONPRACTICA | | ‘

[RESOLUCION DE PROBLENAS | 6
. |PROYECTOYDISENO | 4 |
| TOTAL DE LA CARGA HORARIA 24 I

Cronograma

\ Fechal Tedricos Practicos

[ Unidad 1. Introduccion a la Sistematica. Extraccion de ADN. PCR,
Generalidades y conceptos basicos. Historial electroforesis y visualizacion
de la clasificacion de plantas y animales | de los fragmentos de PCR.

Jerarquia Linneana, taxones y categorias
. taxonémicas. Conceplos de especie,
O Clasificaciones Biologicas, Clasificaciones
tradicionales. Taxonomia fenetica, evolutiva
y cladistica. Etapas de un estudio
sistematico.  Definicion  de  caracter
taxonomico, fuentes de datos, evidencia
fosil y actual. Clasificacion de caracteres:
Morfologicos, Fisiologicos, Cromosomicos,
Proteicos, Moleculares, Ecologicos,
Elologicos y Bio-geograficos. Seleccion )
registro de caracleres. Plantec de hipotesis.

2Unidad 2. C_a'lractere.f» como evidquia Bases de datos: (genBank,
de la evolucion. Teorias de la evolucion. EMBL DJJ TAIR. Obtencion
Seleccion natural. Teoria neutral de la ' ' '

- de secuencias. Analisis vy
evolucion  molecular.  Modelos  de
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evolucion molecular. Evolucion gendmica:
nuclear, plastidica y  mitocondrial.
Substituciones silenciosas o no-sindnimas.
Genes ortdlogos, paralogos, xenologos.
Caracteres plesiomorficos, apomorficos,
sinapomorficos y  autoapomorficos.
Caracteres congruentes, consistentes y

homaplasicos, convergencias,
pararlelismos y reversiones. Conceptos
Hennigiano. ~ Grupos ~ monofiléticos,

polifileticos y parafileticos. Caracteres
binarios y multi-estado, Codificacion.
Ventajas y desventajas de los distintos
metodos de codificacion.  Caracteres
faltantes e inaplicables. Transformacion
entre caracteres: orden y polaridad.

Programas informaticos de
alineamiento de secuencias.

=Y

Unidad 3. Metodos aplicados a la
sistematica evolutiva, Introduccion al

analisis  cladistico. El  principio  de
Parsimonia.  Criterios de  optimalidad.
Arboles de Wagner. Construccion

Busquedas de arboles filogenéticos.
Longitud de ramas. Polaridad de caracteres!
y enraizamiento. Optimizacion de arboles.
Bootstrap, Consensos y ambiguedades.
Andlisis mediante Maximum Likelihood
Bayesiano. Ventajas y desventajas respecto
de la cladistica. Interpretacion de filogenias.
Redes e Incongruencias filogeneticas.
Programas informaticos: TNT, PAUP,
MrBayes, SplitsTree.

Programas informaticos de
reconstruccion de arboles
bases de Parsimonia,
Maxima Verosimilitud y
Bayesiano

-

Unidad 4. Técnicas moleculares
practicas de laboratorio. Extraccion de
ADN, Reaccion en cadena de la polimersq
(PCR), Separacion y observacion de|
fragmentos de ADN por electroforesis en

e

soporte de  agarosa.  Principios
fundamentos. Secuenciacion del ADN.
Edicion, alineamiento y andlisis de|

Discusion ~ de  distintos
metodos de analisis
filogenéticos. Evaluacion de
arboles filogenéticos.
Exposiciones orales
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secuencias mediante programas
informaticos.  Construccion de  arboles
filogenéticos.

g Unidad 5. Filogeografia. Introduccion a la
Filogeografia. Medidas de diversidad
molecular  haplaotipica y  nucleotidica:
regiones codificadoras y no codificadoras.
Teoria de la coalescencia. Prototipos de
especiacion; simpatria, alopatria, contacto
primario y secundario. Indicadores de
diferenciacion y flujos genicos.
Correlaciones geneticas y ambientales.
Evolucion y Filogenia en el marco de la
diversidad y conservacion, especies
ancestrales, centros de origenes
endemismos. Redes filogenéticas. Analisis
de clados anidados. Aplicaciones practicas.

Parcial escrito final
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