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

CURSO DE POSTGRADO 

Una introducción a los métodos comparativos filogenéticos en R 
(Avalado por la Comisión de Doctorado en Biología, Res. CRUB-GBA Nº 1397/16)

[bookmark: _GoBack]DICTADO POR: Dr. Liam Revell (University of Massachussets Boston) y el Dr. Félix Cruz (CONICET-INIBIOMA)
CARGA HORARIA: 40 horas 
FECHA de DICTADO: 12 al 16 de diciembre de 2016
LUGAR: CRUB 
CUPO: Mínimo (15) ;  Máximo (25)  
Coordinador local: Dra. Lina Moreno Azócar

PROGRAMA
Fundamentación

La gran mayoría de los procesos evolutivos, incluyendo los grandes cambios fenotípicos y el origen de nuevas especies, ocurren a través de períodos de tiempo demasiado largos para ser estudiados usando métodos experimentales. Por consiguiente, la biología comparada ha sido y sigue siendo un recurso central en el estudio de la macro-evolución: la evolución biológica a través de miles de generaciones hasta millones de años. Estos estudios deben tener en cuenta las relaciones evolutivas entre especies, ya que los datos de las mismas no son estadísticamente independientes debido a la historia evolutiva compartida entre ellas.
Este es el campo de estudio del método comparado o los métodos comparativos filogenéticos, disciplina que se ocupa de estudiar procesos evolutivos a través de tiempos macro-evolutivos usando datos fenotípicos de las especies y sus relaciones evolutivas. Los métodos comparativos filogenéticos son métodos estadísticos computacionalmente intensivos, cuyo desarrollo desde hace casi una década se realiza mayormente en el ambiente computacional de R. Este taller se enfoca en enseñar la teoría, la implementación, y el uso de métodos filogenéticos comparativos, con un enfoque especial en los métodos implementados en R y especialmente en el paquete R del instructor Revell, phytools.

Objetivo
Introducir a los alumnos en la teoría y el uso de los métodos filogenéticos comparativos dentro del contexto del software libre R, los cuales son de gran utilidad en el ámbito de la biología evolutiva, ecofisiología, entre otras. Este curso tendrá un enfoque especial en el paquete R phytools, pero cubrirá un rango amplio de métodos implementados en una variedad de diferentes paquetes R.


Contenidos y cronograma tentativo

Horario aproximado:
Día 1
AM:
1. Presentación breve de los estudiantes, los instructores y al taller.
2. Introducción a las filogenias y el método comparativo. [Lección]
3. Introducción a los conceptos básicos del ambiente estadístico computacional R. [Ejercicio]
PM:
4. Como leer, escribir, manipular, y visualizar filogenias y datos comparativos en R. [Ejercicio]
5. Modelos de evolución de caracteres fenotípicos sobre árboles filogenéticos: El movimiento browniano. [Lección]
6. Simulando el movimiento browniano en árboles filogenéticos usando R. [Ejercicio]
Día 2
AM:
7. Introducción al método comparativo filogenético: Los contrastes independientes filogenéticos. [Lección]
8. Los contrastes independientes: exploración de las propiedades de un análisis de la regresión con contrastes en R. [Ejercicio]
9. Desafío independiente: Ajustando un modelo lineal usando los contrastes independientes. [Ejercicio independiente]
PM:
10. Regresión filogenética usando el método de mínimos cuadrados generalizados (GLS) en R. [Ejercicio]
11. Desafío independiente: Regresión filogenética usando el método de GLS. [Ejercicio independiente]
12. Otros modelos de evolución de caracteres continuos sobre filogenias. [Lección]
Día 3
AM:
13. Ajustando diferentes modelos de evolución de caracteres continuos a datos univariables en R. [Ejercicio]
14. Desafío independiente: Ajustando diferentes modelos de evolución de caracteres continuos. [Ejercicio independiente]
15. Estima de las tasas de especiación y extinción usando arboles reconstruidos. [Lección]
PM:
16. Explorando la estimación de especiación y extinción sobre árboles filogenéticos en R. [Ejercicio]
17. Desafío independiente: Estimar tasa de especiación y extinción sobre un árbol reconstruido. [Ejercicio independiente]
Día 4
AM:
18. Modelos de especiación y extinción heterogénea en arboles filogenéticos reconstruidos. [Lección]
19. Ajustando modelos de especiación y extinción heterogénea en R. [Ejercicio]
20. La reconstrucción de estados ancestrales I: Caracteres continuos. [Lección]
PM:
21. Reconstruyendo los estados ancestrales de caracteres continuos sobre una filogenia en R. [Ejercicio]
22. La reconstrucción de estados ancestrales II: Caracteres discretos. [Lección]
23. Reconstruyendo los estados ancestrales de caracteres discretos sobre arboles filogenéticos usando R. [Ejercicio]
Día 5
AM:
24. Análisis de la influencia de la evolución de un carácter discreto sobre otro usando el método de Pagel (1994). [Lección]
25. Explorando el método de Pagel (1994) en R. [Ejercicio]
26. Desafío independiente: Explorando las limitaciones del método de Pagel (1994) en R. [Ejercicio independiente]
PM:
23. Ajustando modelos multi-régimenes y multivariables sobre filogenias usando R. [Ejercicio]
24. Desafío independiente: Explorando modelos multi-régimenes usando R. [Ejercicio independiente]
25. Visualizando arboles filogenéticos y datos comparativos. [Ejercicio]
Programa sintético (200 – 250 palabras)
Introducción al taller. Conceptos. Filogenias, método comparativo, el entorno R. Uso de filogenias en R (escritura, manipulación, etc.). Modelos de evolución de caracteres fenotípicos. Movimiento browniano.
Método comparativo filogenético, contrastes independientes, regresión con contrastes. Mínimos cuadrados generalizados filogenéticos. Otros modelos evolutivos para caracteres continuos. Su aplicación.
Tasas de especiación, tasas de extinción y reconstrucción de estados ancestrales. Modelos de especiación y extinción heterogénea. Estados ancestrales de caracteres continuos y discretos.
Influencia de la evolución de caracteres discretos sobre otros. Método de Pagel, usos y limitaciones. Modelos multiregímenes, modelos multivariables.
Visualización de árboles filogenéticos y datos comparativos.

Presentación breve del curso
Nos complace anunciar un curso intensivo para estudiantes de posgrado sobre el uso de R en métodos filogenéticos comparativos con enfoque a estudios sobre macro-evolución. Los métodos filogenéticos comparativos siguen siendo herramientas centrales en el estudio de evolución a través de una escala de tiempo macro-evolutiva. Los temas que serán discutidos en el curso incluyen: una introducción al ambiente computacional en R, manipulación de árboles filogenéticos, mínimos cuadrados generalizados en un contexto filogenético, reconstrucciones de estados ancestrales, modelos de evolución, análisis de diversificación filogenética, y visualización de filogenias y datos comparativos, entre otros. Los instructores del curso serán: Dr. Liam Revell (University of Massachusetts Boston), Dr. Félix Cruz (INIBIOMA), y Dra. Lina Moreno Azócar (INIBIOMA).

Idioma en el que se dictará el curso: Español – Inglés.
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