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La Bioinformatica Evolutiva tiene como principal objetivo entender la forma y la funcién de los organismos
teniendo en cuenta su historia evolutiva, los factores que han actuado a lo largo de ella sobre sus
ancestros y los que ejercen en la actualidad su influencia para determinar su distribuciéon y abundancia.
Para ello, recupera la informacion genética y las huellas que sobre la misma han dejado distintos procesos,
haciendo un amplio uso del analisis comparativo mediante la reconstruccion de filogenias y genealogias.
La asignatura cubre los fundamentos conceptuales de la evolucién molecular y los procesos evolutivos
que actuan sobre genes y genomas, en poblaciones y especies, y hace énfasis especial en el conocimiento
y uso practico de los principales métodos, algoritmos y programas utilizados en este ambito.

s en este ambito.

CONOCIMIENTOS PREVIOS

RELACION 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
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Haber superado las materias basicas Evolucién, Genética, Bioquimica y Biologia Molecular

COMPETENCIAS / RESULTADOS DE APRENDIZAJE

2116 - Master Universitario en Bioinformatica

Abordar estudios de gendmica comparada para descifrar la evolucién de la organizacién, complejidad y la
variabilidad de los genomas de los organismos, tanto en investigacion basica como en el desarrollo de
aplicaciones (Farmacogendmica, Nutrigenémica, etc.).

Aplicar las herramientas bioinformaticas necesarias para estudiar e interpretar la evolucion de las
macromoléculas biolégicas o de los organismos que las portan.

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

Poseer y comprender conocimientos que aporten una base u oportunidad de ser originales en el desarrollo
y/0 aplicacién de ideas, a menudo en un contexto de investigacion.

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 auténomo

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 aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad de resolucion de
problemas en entornos nuevos o poco conocidos dentro de contextos mas amplios (o multidisciplinares)
relacionados con su area de estudio.

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

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

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

Ser capaces de valorar la necesidad de completar su formacioén cientifica, histérica, 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.

Trabajar en equipo con eficiencia en su labor profesional y/o investigadora y con personas de diferente
procedencia.

DESCRIPCION DE CONTENIDOS
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1. Alineamientos multiples

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

2. Evolucion de secuencias

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

3. Reconstruccion filogenética avanzada

Reconstruccion filogenética avanzada. Evaluacion de la sefial filogenética. Maxima verosimilitud.
Busqueda heuristica. Optimizacion de parametros. Métodos bayesianos de reconstruccion filogenética.

4. Recombinacion y conversion génica

La recombinacion, definida como cambio de material genético, es una fuerza evolutiva universal. Junto con
la mutacion, la recombinacion genera combinaciones genéticas nuevas en los genomas. Por su
importancia en evolucion gendémica y en inferencias evolutivas, se han desarrollado diferentes
aproximaciones bioinformaticas para detectar y caracterizar sucesos de recombinacién. En esta unidad se
presentardn conceptos relacionados con la recombinacién y (desequilibrio de ligamento, mecanismos de
recombinacién, 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 reconstruccion de evolucién
reticular: redes.

5. Seleccion a nivel molecular

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

6. Filodinamica y filogeografia

Especificacidon de contenidos de la unidad Filodinamica y filogeografia. Reconstruccion con datacién en
nodos y/o hojas terminales. Métodos de reloj relajado. Modelos demograficos y modelos geograficos
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7. Filogenémica y 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 informaciéon genémica 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
genomica para hacer inferencias evolutivas basandonos en el uso de herramientas filogenéticas y coémo
dichas herramientas pueden ser usadas para revelar el impacto en el genoma de diferentes procesos
evolutivos. Dicha aplicacion serd ilustrada con ejemplos sobre la deteccién 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.
Aplicacidn a la deteccidn de transferencia génica horizontal.

8. Divergencia funcional y coevolucion

La divergencia funcional entre genes homélogos permite la diversificacién y especializacién de los
organismos en diferentes nichos ecoldgicos. En esta UT se analizaran los diversos modelos de duplicacion
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
cémo la divergencia funcional se ve afectada por la coevolucién entre diferentes proteinas. Las tasas y
patrones de duplicaciéon génica seran analizadas en base a modelos de nacimiento y muerte y otras
aproximaciones. Se presentaran también casos de divergencia funcional después de duplicaciones
genémicas 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.

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

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

VOLUMEN DE TRABAJO (HORAS)

ACTIVIDADES PRESENCIALES
Actividad Horas
Teoria 21,00
Laboratorio 9,00
Total horas 30,00
ACTIVIDADES NO PRESENCIALES
| Actividad Horas |
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Asistencia a otras actividades 5,00
Elaboracion de trabajos individuales o en grupo 5,00
Estudio y trabajo autbnomo 46,00
Preparacion de clases 27,00
Preparacion de actividades de evaluacion 12,00
Resolucién de casos practicos 18,00

Total horas 113,00

METODOLOGIA DOCENTE

MD1 - Tareas formativas del proceso de ensefianza-aprendizaje entorno a la interaccion en el aula
mediante sesiones expositivas. Incluyen las tareas previas de preparacion (busqueda de informacion,
lectura de textos facilitados por el profesorado), las propias sesiones lectivas y el trabajo posterior de
profundizacion.

MD2 - Aprendizaje mediante resolucién de problemas y casos de estudio, a través de los cuales se va
adquiriendo competencias sobre los diferentes aspectos de las materias y asignaturas.

MD3 - Actividades practicas de laboratorio. Incluyen preparacién, realizacion de las practicas con el
seguimiento y apoyo del profesorado, trabajo auténomo 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 bibliografico sobre temas que contribuyan
a la formacion integral. Se elabora una memoria de las actividades.

ra una memoria de las actividades.

EVALUACION

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

1. Ejercicios practicos individuales (50%). Valoracién del trabajo auténomo de realizacién e
interpretacion de los resultados de los 5 ejercicios practicos a partir de la memoria
correspondiente a cada uno de ellos.

2. Examen (50%). Incluird preguntas tipo test con respuestas multiples y un cuestionario breve
sobre los principales conceptos vistos en el curso.

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