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UNIVERSIDAD NACIONAL DEL COMAHUE
CENTRO REGIONAL UNIVERSITARIO BARILOCHE
DEPARTAMENTO DE POSTGRADO
DOCTORADO EN BIOLOGÍA

CURSO DE POSTGRADO 

Secuenciación de ADN de nueva generación y últimos avances metodológicos en genética de poblaciones y filogeografía
 (Avalado por la Comisión de Doctorado en Biología, Res. CRUB Nº XXX/13)

DICTADO POR: Dr. Brian Carstens, (The Ohio State University, USA) y Dr. Brant Faircloth (Univ. of California, USA)
CARGA HORARIA: 40 hs totales (28 hs teóricas; 12 hs de prácticas)
FECHA de DICTADO: 25 al 29 de noviembre de 2013
LUGAR: CRUB - CNEA
CUPO: 10 (mínimo); 20 (máximo).
COORDINADORES LOCALES: Lic. Marina Arbetman, Dra. Carolina Calviño, Dra. Andrea Prémoli.
MODALIDAD DE EVALUACIÓN:
El curso se aprobará con la asistencia a las clases teórico-prácticas y la participación de los alumnos en las distintas actividades realizadas.

El curso está dirigido a estudiantes de Doctorado en Ciencias Biológicas e investigadores jóvenes de áreas relacionadas a la sistemática, genética, evolución y ecología evolutiva.
[bookmark: _GoBack]
PROGRAMA ANALÍTICO
Fundamentación
La sistemática filogenética y la biología evolutiva, incluyendo las disciplinas de genética de poblaciones y filogeografía están atravesando la segunda revolución tecnológica en los últimos 20 años. La primera, incluyó el desarrollo tecnológico de la reacción en cadena de la taq polimerasa (PCR) y la secuenciación automática Sanger (primera generación de secuenciación), lo cual permitió el uso de secuencias de ADN en estudios evolutivos y desencadenó grandes avances en las teorías y metodologías de la biología evolutiva y sistemática filogenética, a distintas escalas taxonómicas. Ahora, estamos presenciando una segunda revolución tecnológica, iniciada por las plataformas de secuenciación de ADN de nueva generación (post-Sanger), en la cual la tecnología para obtener datos de secuencias nucleotídicas (de muchos loci) para muchos individuos y de genomas completos, es lo suficientemente barata y rápida para su aplicación en preguntas evolutivas para organismos no modelo. 

De la misma manera que con la secuenciación Sanger, la secuenciación de nueva generación, ha promovido la necesidad de nuevas metodologías para manipular y analizar los datos, requiriendo avances importantes en bioinformática y capacidades computacionales. La integración de la bioinformática y la secuenciación de nueva generación con la biología evolutiva y sistemática filogenética tiene un gran potencial, pero implica un elevado proceso de aprendizaje para los muchísimos laboratorios (la mayoría) que todavía están usando secuenciación de primera generación. El uso de tecnologías de secuenciación de nueva generación en biología evolutiva es tan reciente que sólo unos pocos laboratorios han desarrollado software para manipular las masivas cantidades de datos generadas por las distintas plataformas (siendo las más populares, por ahora, Roche 454 e Illumina). Entre estos laboratorios, se encuentran los de los Drs. Carstens (The Ohio State University) y Fairthcloth (University of California, Los Angeles) quienes trabajan en genética de poblaciones apliacada a la conservación, filogeografía y sistemática filogenética usando secuenciación de nueva generación y desarrollando el software necesario para analizar esta gran cantidad de datos.

Objetivos
El workshop tiene dos objetivos principales:
1- Promover el uso adecuado de nuevas tecnologías de secuenciación genómica aplicadas a estudios evolutivos y filogenéticos a distintas escalas (o niveles taxonómicos).
2- Intercambiar conocimientos acerca de los últimos avances metodológicos en genética de poblaciones y filogeografía

Contenidos
Secuenciación de nueva generación. 
Métodos de secuenciación genómica. 
Tipos de datos a secuenciar según las preguntas biológicas a responder.
Ensamblaje, identificación y selección de las secuencias obtenidas.
Análisis computacionales de los datos obtenidos.
Ventajas y desventajas del uso de la secuenciación de nueva generación.

Genética de poblaciones y filogeogafía
Filogenias de niveles taxonómicos bajos: teoría de la coalescencia.
Marcadores moleculares útiles para análisis de poblaciones.
Últimos avances en la teoría y metodología de la filogeografía. 
Selección de modelos y prueba de hipótesis Ho en filogeografía.
Delimitación de especies.
Aplicaciones de la filogeografía a la conservación. 





Metodología
El workshop constará de exposiciones orales a cargo los Drs. Faircloth y Carstens, especialistas de reconocida trayectoria internacional en los temas del workshop, durante cuatro mañanas y tardes. Además, se dedicará un día completo a prácticas de computación, y una tarde a la discusión de trabajos de investigación publicados y en curso. La última tarde se dedicará a integrar y evaluar los temas expuestos durante el workshop.

Bibliografía
Faircloth BC, McCormack JE, Crawford NG, Harvey MG, Brumfield RT, Glenn TC (2012) Ultraconserved elements anchor thousands of genetic markers spanning multiple evolutionary timescales. Systematic Biology, 61: 717-726.

Hird SM, Brumfield RT, Carstens BC (2011). PRGMATIC: an efficient pipeline for collating genome-enriched second-generation sequencing data using a ‘provisional reference genome’. Molecular Ecology Resources 11: 743-748.

Cronograma
	Día
	Hora
	Actividad
	Profesor

	1
	9.00-12.00
	Métodos de secuenciación genómica. Tipos de datos a secuenciar según las preguntas biológicas a responder 
	Dr. Faircloth, Brant

	
	12.00-13.30
	Almuerzo
	

	
	13.30-17.00
	Filogenia a distintas escalas, problemática a niveles taxonómicos bajos: teoría de la coalescencia
	Dr. Faircloth, Brant;
Dr. Carstens, Bryan


	2
	9.00-12.00
	Aplicaciones y alcances de las tecnologías de nueva generación
	Dr. Faircloth, Brant;
Dr. Carstens, Bryan

	
	12.00-13.30
	Almuerzo
	

	
	13.30-17.00
	Últimos avances en la teoría y metodología de la filogeografía
	Dr. Carstens, Bryan

	3
	9.00-12.00
	Edición, ensamblaje, análisis de las secuencias genómicas
	Dr. Faircloth, Brant

	
	12.00-13.30
	Almuerzo
	

	
	13.30-17.00
	Selección de modelos y prueba de hipótesis Ho en filogeografía
	Dr. Carstens, Bryan

	4
	9.00-12.00
	Ventajas y desventajas del uso de estas nuevas tecnologías de secuenciación genómica
Discusión de trabajo científico
	Dr. Faircloth, Brant

	
	12.00-13.30
	Almuerzo
	

	
	13.30-17.00
	Delimitación de especies
	Dr. Carstens, Bryan

	5
	9.00-12.00
	Filogeografía aplicada a la conservación de especies
	Dr. Faircloth, Brant;
Dr. Carstens, Bryan

	
	12.00-13.30
	Almuerzo
	

	
	13.30-17.00
	Integración de los temas analizados durante el workshop; proyectos a futuro para aplicar los conocimientos adquiridos y experiencias intercambiadas en nuestro país / Evaluación
	Dr. Faircloth, Brant;
Dr. Carstens, Bryan





1

image1.png
111111




