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Denominacién del curso: Analisis filogenético con datos moleculares
Afo académico: 2026
Docentes: Dra. Romina Vidal Russell y Dr. Guillermo Amico

Docente/s auxiliar/es Ayudante alumna Lic. CANDELA VICTOREL
Curriculum Vitae de docente/s a cargo y auxiliar/es
Modalidad 3 Presencialidad combinada:

Fecha de dictado: del 20 al 30 de abril. De 8:30 a 13:00 hs.
Destinatarios: alumnos de doctorado

Fundamentacion del curso

La reconstruccidén filogenética permite generar una hipétesis de como los distintos taxones
estan relacionados evolutivamente. Por medio de esta hipdtesis se pueden inferir varios
aspectos evolutivos como la reconstruccion de caracteres morfolégicos ancestrales,
plantear hipdtesis sobre distribuciones ancestrales y procesos de especiacién entre otros. La
obtencién de datos moleculares es accesible, ya sea generdandolos o obteniéndolos de bases
de datos de acceso libre, que hace que estas hipdtesis filogenéticas sean ampliamente
utilizadas. Conocer como reconstruir filogenias y saber interpretar los resultados brinda una
herramienta fundamental para muchas disciplinas dentro de la biologia, como la ecologia,
sistemdtica, taxonomia, biogeografia entre otras.

Objetivos

El objetivo es que el estudiante sepa analizar una base de datos de secuencias de ADN con
distintos métodos de reconstruccién filogenética. También que el estudiante sepa
interpretar los resultados y presentar estos resultados en forma grafica y escrita. Al finalizar
el curso el estudiante va a estar capacitado para manejar distintos programas de analisis
filogenético y va a poder interpretar las filogenias producidas, como las publicadas, para
responder objetivos especificos de su investigacidn.

Programa Analitico

1) Alineamiento de secuencias: asignacion de homologias, métodos manuales (ej: Aliview) y
automaticos (ejemplo: Muscle, Mafft). Base de datos Genbank. Cddigo de barras genético
(iBOL)

2) Codificacion de indels: criterios para considerar indels homadlogos, cuando codificarlos y
cuando no, y como se tratan en los andlisis. Formatos de archivos (nexus, fasta, phylip),
scripts.

3) Grupo externo: criterios para seleccionar un grupo externo en el andlisis. Importancia de
esta eleccion. Conceptos basicos: apomorfia, homoplasia, plesiomorfia, sinapomorfia, clado.



4) Identificacion de haplotipos: definicion de haplotipo. Utilizacion de programas de
busqueda de distintos haplotipos y sus frecuencias.

5) Distancias genéticas: calculo de distancias genéticas. Distintos modelos de evolucién de
secuencias de ADN y las diferencias entre ellos, como elegir un modelo de evolucién de
secuencia. Calculo de distancias genéticas en R Project.

6) Métodos de reconstruccion filogenética: distancia, parsimonia, mdxima verosimilitud,
Bayesiano. Valores de soporte y probabilidad a posterior. Diferencias entre filogenia de los
genes y de las especies. Explorar distintos métodos y programas: Neighbor Joining (MEGA, R
Project), parsimonia (TNT), likelihood (PHYML, RAxML), Bayesiano (MrBayes, Beast), calculo
de sefial filogenética (R Project).

7) Introduccidén a portales de servicio para analisis: por ejemplo CIPRES y Montpellier.

8) Presentacion de los resultados: como mostrar un arbol filogenético, arboles de consenso
(estricto o de mayoria), programas para prepararlo para su publicacién (Figtree), interpretar
el arbol.

Actividad Practica / Salida de campo

Durante el curso se desarrollaradn trabajos practicos individuales sobre: obtencién
secuencias de Genbank; alineacidn; busqueda de haplotipos; distancias genéticas; seleccién
del modelo evolutivo; obtencién de arboles filogenéticos mediante los criterios de maxima
parsimonia, maxima verosimilitud e inferencia Bayesiana; interpretacion y presentacién de
resultados graficos y revisidn de trabajos publicados sobre la tematica

Evaluacion y acreditacion

La evaluacion se hard mediante un informe individual. En este informe se aplicardn los
conceptos aprendidos durante el curso. Constara de un alineamiento de secuencias de ADN
y la elaboracién de un arbol filogenético con su interpretacién. El estudiante deberd
presentar su informe oralmente contando a la clase la metodologia empleada y los
resultados obtenidos.
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Program and documentation available at http://www.zmuc.dk/public/phylogeny/TNT/.
Pablo A. Goloboff, James S. Farris, and Kevin Nixon. Systematic Biology 54(1): 176-178.
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Otros recursos

Cupo minimo 5
Cupo maximo 20

Presentacion breve para difusion

El curso “Andlisis filogenético con datos moleculares” abarca los siguientes temas:
Alineamiento de secuencias y codificacién de indels. conceptos basicos utilizados en
filogenia: apomorfia, homoplasia, plesiomorfia, sinapomorfia, clado. Distancias genéticas,
modelos de evolucidon molecular. Identificacion de haplotipos: definicidon de haplotipos,
frecuencias de haplotipos. Métodos de reconstruccién filogenética: distancia, parsimonia,
maxima verosimilitud, Bayesiano. Diferencias entre filogenia de los genes y de especies.
Introduccidn a portales de servicio para analisis y andlisis en R project. Presentacién de
losresultados en forma grafica y escrita.

Apoyo técnico requerido para el dictado del curso
Soporte (pedco)

Presupuesto

Carga horaria: 50 hs

Tabla con la distribucion de los temas, modalidad de cursado y carga horaria



dia tema Modalidad Modalidad Modalidad a
presencial fisica presencial distancia
virtual (asincrénica)
(sincronica)
1 | Alineamiento de secuencias 2h 2h 2h
2 Grupo externo 2h 2h 2h
3 Distancia genética 2h 2h 2h
4 | Seleccidon de modelos de 2h 2h 2h
evolucién molecular
5 Parsimonia 2,5h 2,5h 2,5h
6 mdaxima verosimilitud 2,5h 2,5h 2,5h
7 Bayesiano 2,5h 2,5h 2,5h
8 Edicién de arboles e 2h 2h 3h
introduccidn a portales de
servicio para analisis
9 Discusion de proyectos 4h 4h
individuales

Metodologia de ensefanza y aprendizaje

La modalidad presencial y la virtual sincrénica son equivalentes: el estudiantado podra
asistir de manera presencial a las instalaciones de la universidad o conectarse
sincrénicamente via PEDCO. Las clases presenciales se adapten a la modalidad hibrida,
atendiendo tanto las necesidades de estudiantes en las dos modalidades. Las clases estaran
destinadas al desarrollo tedrico, al repaso de la clase previa y a la introduccion de los
trabajos practicos. La cantidad de estudiantes que participen en forma presencial o virtual
sincrénica no esta establecida y no es un limitante para el dictado del curso. El cambio de
modalidad en la cursada de presencial a virtual sélo se permitira en dias particulares
asociados a inclemencias climaticas.

Las clases seran aproximadamente 30 minutos de repaso y evacuacion de dudas de la clase
anterior, seguidos por 1 hora y media de desarrollo de contenidos tedricos nuevos.
Finalizado el tedrico, se realizara un recreo de 15 minutos y luego una introduccién al
trabajo practico de 30 minutos.

Los trabajos practicos se desarrollaran de manera virtual y a distancia, con una duracién
aproximada de dos horas a dos horas y media. Durante este tiempo los docentes
permaneceran conectados en una sala virtual para responder las preguntas que surjan en
los trabajos practicos. Ademas, habrd un foro de consulta permanente, en el que los
docentes atenderan de forma individual las dudas que surjan. Ademas, se fomentara que los
estudiantes respondan las consultas de sus compafieros, siempre bajo la supervisién del
equipo docente.
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El trabajo auténomo se realizara fuera de las cuatro horas de cursada previstas e incluira la
lectura de trabajos y bibliografia proporcionada en la PEDCO, el repaso de los contenidos
tedricos y la preparacion de la presentacion del trabajo final.

El curso se dictard a través de la plataforma PEDCO, donde las clases sincrénicas seran
grabadas y quedaran disponibles para su consulta posterior. Asimismo, en dicha plataforma
se publicaran los materiales de las clases en formato PDF y los trabajos practicos a realizar.
El foro de consultas y discusidon también funcionard a través de PEDCO. Ademas, habrd una
hoja de ruta de las tedricas y trabajos prdcticos para facilitar el seguimiento de las tareas a
realizar por parte de los estudiantes cada dia.



