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RESUMEN

La Bioinformatica Evol utiva tiene como principal objetivo entender laformay lafuncién de los
organismos teniendo en cuenta su historia evolutiva, |os factores que han actuado alo largo de ella sobre
sus ancestros y 10s que gjercen en la actualidad su influencia para determinar su distribucién y
abundancia. Para ello, recuperalainformacion genéticay las huellas que sobre la misma han dejado
distintos procesos, haciendo un amplio uso del andlisis comparativo mediante la reconstruccién de
filogeniasy genealogias. La asignatura cubre los fundamentos conceptual es de la evolucion molecular y
los procesos evolutivos que actlian sobre genesy genomas, en poblacionesy especies, y hace énfasis
especia en el conocimiento y uso préactico de |os principales métodos, algoritmosy programas utilizados
en este ambito.
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CONOCIMIENTOS PREVIOS

Relacién con otras asignaturas de la misma titulacion

No se han especificado restricciones de matricula con otras asignaturas del plan de estudios.

Otros tipos de requisitos

Haber superado las materias basicas Evolucion, Genética, Bioquimica y Biologia Molecular

COMPETENCIAS

2116 - M.U. en Bioinformatica 12-V.1

Que los/las estudiantes sepan aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad de resolucién de
problemas en entornos nuevos o0 poco conocidos dentro de contextos méas amplios (o
multidisciplinares) relacionados con su area de estudio.

Que los/las estudiantes sean capaces de integrar conocimientos y enfrentarse a la complejidad de
formular juicios a partir de una informacion que, siendo incompleta o limitada, incluya reflexiones
sobre las responsabilidades sociales y éticas vinculadas a la aplicacion de sus conocimientos y
juicios.

Que los/las estudiantes sepan comunicar sus conclusiones y los conocimientos y razones Ultimas
gue las sustentan a publicos especializados y no especializados de un modo claro y sin
ambiguedades.

Que los/las estudiantes posean las habilidades de aprendizaje que les permitan continuar estudiando
de un modo que habra de ser en gran medida autodirigido o autbnomo

Ser capaces de acceder a la informacién necesaria (bases de datos, articulos cientificos, etc.) y tener
suficiente criterio para su interpretacién y empleo.

Poseer y comprender conocimientos que aporten una base u oportunidad de ser originales en el
desarrollo y/o aplicacion de ideas, a menudo en un contexto de investigacion.

Ser capaces de acceder a herramientas de informacion en otras areas del conocimiento y utilizarlas
apropiadamente.

Ser capaces de valorar la necesidad de completar su formacién cientifica, histoérica, en lenguas, en
informatica, en literatura, en ética, social y humana en general, asistiendo a conferencias o cursos
y/o realizando actividades complementarias, autoevaluando la aportacion que la realizacion de estas
actividades supone para su formacién integral.

Desarrollar la iniciativa personal y ser capaces de realizar una toma rapida y eficaz de decisiones en
su labor profesional y/o investigadora.

Trabajar en equipo con eficiencia en su labor profesional y/o investigadora y con personas de
diferente procedencia.
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Aplicar las herramientas bioinformaticas necesarias para estudiar e interpretar la evolucion de las
macromoléculas biol6égicas o de los organismos que las portan.

Abordar estudios de gendémica comparada para descifrar la evolucién de la organizacion,
complejidad y la variabilidad de los genomas de los organismos, tanto en investigacion basica como

en el desarrollo de aplicaciones (Farmacogenomica, Nutrigenémica, etc.).

RESULTADOS DE APRENDIZAJE

» Conocer los fundamentos biol 6gicos, mateméticos y computacional es empleados en los métodos
bi oinforméti cos usados en la inferencia de procesos evolutivos a distintos niveles.

» Aplicar los diferentes métodos de acuerdo con los requisitos y condiciones adecuados para cada uno
deédllos.

» Asesorar sobre los métodos o implementaciones de los mismos més adecuadas para la resolucion de
problemas.

» Disefiar nuevas estrategias en la resolucion de problemas del ambito de la asignatura.

» Conocer las principales implementaciones en programas, rutinas o “suites’ informéticas de los
métodos estudiados.

DESCRIPCION DE CONTENIDOS

1. Alineamientos multiples

Alineamientos multiples de secuencias: basados en secuencia primaria, estructura secundaria,
alineamiento y filogenia. Evaluacién de alineamientos.

2. Evoluciéon de secuencias

El cambio evolutivo en las secuencias. Tasas y patrones de evolucién de macromoléculas

3. Reconstruccion filogenética avanzada

Reconstruccién filogenética avanzada. Evaluacion de la sefal filogenética. Maxima verosimilitud.
Blsqueda heuristica. Optimizacion de parametros. Métodos bayesianos de reconstruccion filogenética.

4. Recombinacién y conversion génica
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La recombinacion, definida como cambio de material genético, es una fuerza evolutiva universal. Junto
con la mutacion, la recombinacién genera combinaciones genéticas nuevas en los genomas. Por su
importancia en evolucion genémica y en inferencias evolutivas, se han desarrollado diferentes
aproximaciones bioinformaticas para detectar y caracterizar sucesos de recombinacion. En esta unidad
se presentaran conceptos relacionados con la recombinacion y (desequilibrio de ligamento,
mecanismos de recombinacion, tasa de recombinacién) y algunos de los programas bioinformaticos que
detectan recombinacién (Simplot, RDP3).

Especificacion de contenidos de la unidad: Andlisis de recombinacién y conversion génica molecular.
Métodos basados en filogenia: evaluacion de la incongruencia. Métodos de reconstruccién de evolucion
reticular: redes.

5. Selecciéon a nivel molecular

Analisis de seleccion a nivel molecular. Seleccién en regiones codificantes. Seleccién en regiones no
codificantes. Seleccion y recombinacion

6. Filodinamicay filogeografia

Especificacién de contenidos de la unidad Filodinamica y filogeografia. Reconstruccion con dataciéon
en nodos y/o hojas terminales. Métodos de reloj relajado. Modelos demogréficos y modelos geograficos

7. Filogendmicay transferencia horizontal de genes

Nuestra capacidad para entender el impacto y la importancia de los procesos evolutivos depende en
gran medida de ser capaces de reconstruir las relaciones evolutivas de los taxones estudiados. Este ha
sido el objetivo de la filogenética desde que los primeros arboles filogenéticos fueron inferidos. En estos
dias es posible comparar la informacion gendmica de miles de organismos a diferentes escalas de
divergencia, desde poblaciones hasta dominios. Es por ello que las aproximaciones filogenéticas
tradicionales deben adaptarse al cambio de escala que ellos supone. En esta UT mostraremos cémo
aprovechar la informacion gendémica para hacer inferencias evolutivas basandonos en el uso de
herramientas filogenéticas y como dichas herramientas pueden ser usadas para revelar el impacto en el
genoma de diferentes procesos evolutivos. Dicha aplicacion sera ilustrada con ejemplos sobre la
deteccidn de transferencia génica horizontal tanto en eucariotas como en procariotas.

Especificacion de contenidos de la unidad Introduccion a la filogendmica. Supermatrices.
Superarboles. Otros caracteres filogendmicos. Evaluacién e interpretacion de las incongruencias
filogenéticas. Aplicacion a la deteccion de transferencia génica horizontal.
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8. Divergencia funcional y coevolucién

La divergencia funcional entre genes homélogos permite la diversificacion y especializacion de los
organismos en diferentes nichos ecoldgicos. En esta UT se analizaran los diversos modelos de
duplicacién y divergencia génica existentes y se aprendera a analizar la historia evolutiva de las familias
génicas. Se aprendera a distinguir entre genes ortélogos y paralogos mediante analisis filogenéticos, y
se estudiaran los procesos de divergencia funcional y evolucién concertada en familias génicas.
Ademas, se discutira como la divergencia funcional se ve afectada por la coevolucién entre diferentes
proteinas. Las tasas y patrones de duplicacion génica seran analizadas en base a modelos de
nacimiento y muerte y otras aproximaciones. Se presentaran también casos de divergencia funcional
después de duplicaciones gendémicas y de divergencia en proteomas. Finalmente, se realizaran
ejercicios practicos de analisis de familias génicas en los que se investigaran varios de los procesos
presentados.

Especificacién de contenidos de la unidad: Divergencia funcional. Analisis de divergencia funcional en

genes paralogos. Evolucion divergente, evolucion concertada y evolucion por nacimiento y muerte.
Analisis de divergencia funcional del proteoma. Coevolucion.

VOLUMEN DE TRABAJO

ACTIVIDAD Horas % Presencial
Clases de teoria 21,00 100
Précticas en laboratorio 9,00 100
Elaboracion de trabajos individuales 10,00 0
Estudio y trabajo autbnomo 30,00 0
Lecturas de material complementario 10,00 0
Preparacion de actividades de evaluacién 10,00 0
Preparacion de clases de teoria 15,00 0
Preparacion de clases practicas y de problemas 15,00 0
Resolucion de casos practicos 30,00 0
TOTAL 150,00

METODOLOGIA DOCENTE

MD1 - Tareas formativas del proceso de ensefianza-aprendizaje entorno alainteraccion en el aula
mediante sesiones expositivas. Incluyen las tareas previas de preparaci én (busgueda de informacion,
lectura de textos facilitados por el profesorado), las propias sesiones lectivasy €l trabajo posterior de
profundizacion.
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MD2 — Aprendizaje mediante resolucion de problemas y casos de estudio, atraves de los cuales se va
adquiriendo competencias sobre los diferentes aspectos de las materias y asignaturas.

MD3 - Actividades précticas de laboratorio. Incluyen preparacion, realizacion de las préacticas con €
seguimiento y apoyo del profesor, trabajo autonomo on-line y elaboracion de informes de las practicas.

MD4 - Competencias transversales. Incluyen asistencia a cursos, conferencias o mesas redondas
organizadas por la CCA del Master y/o realizacion de un trabajo bibliogréfico sobre temas que
contribuyan alaformacion integral. Se elabora una memoria de | as actividades.

EVALUACION

En la evaluacién se tendran en cuenta | os siguientes apartados y contenidos:

1. Evauacion continua (10%), basada en la asistencia alas clases paralo que se controlara la asistencia
mediante hoja de firmas. A medida que se pierdan mas de 2 clases no justificadas se reducira
proporciona mente la nota de este apartado.

2. Laboratorio (60%). Valoracion del trabajo autébnomo de realizacion e interpretacion de los resultados
delos 10 gercicios préacticos a partir de la memoria correspondiente a cada uno de ellos.

3. Examen (30%). Cuestionario breve sobre |os principales conceptos vistos en el curso.

Es imprescindible alcanzar unanota minima de 4 sobre 10 en cada uno de los apartados para
que se pueda considerar en la calificacién final, que se obtendra como media ponderada
de los mismos.

REFERENCIAS

Béasicas

Referencia bl: Lemey P, Salemi M, Vandamme AM, editors. The phylogenetic handbook. A practical
approach to phylogenetic analysis and hypothesis testing. 2nd ed. Cambridge: Cambridge University
Press; 20089.

Referencia b2: Nielsen R, editor. Statistical Methods in Molecular Evolution. Springer-Verlag. 2005.

Referencia b3: Yang, Z. Computational Molecular Evolution. Oxford: Oxford Univ. Press; 2006.

Referencia b4:
Felsenstein J. Inferring Phylogenies. Sunderland: Sinauer Assoc. 2004.

Referencia b5: Gascuel O, Steeel MA, editors. Reconstructing Evolution: New Mathematical and
Computational Advances. Oxford: Oxford University Press; 2007.
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- Referencia b6: Gascuel O. Mathematics of Evolution and Phylogeny. Oxford: Oxford University
Press; 2005.

Complementarias

- Referenciacl: Lynch M. The Origins of Genome Architecture. Sunderland: Sinauer Assoc., 2007.

- Referencia c2: Caetano-Anollés G. Evolutionary Genomics and Systems Biology. John Wiley &
Sons; 2010.
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