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La Bioinformatica Evolutiva té com a principal objectiu entendre la forma i la funcié dels organismes tenint
en compte la seua historia evolutiva, els factors que han actuat al llarg d'ella sobre els seus ancestres i els
que tenen la seua influencia actualment per tal de determinar la seua distribucié i abundancia. Per tal d'
aconseguir-ho, la Bioinformatica Evolutiva recupera la informacié genética i les petjades que sobre la
mateixa han deixat diferents processos, fent un ampli Us de l'analisi comparativa mitjangant la
reconstruccid de filogénies i genealogies. L'assignatura cobreix els fonaments conceptuals de l'evolucié
molecular i els processos evolutius que actuen sobre gens i genomes, en poblacions i espécies, i fa émfasi
especial en el coneixement i Us practic dels principals métodes, algorismes i programes utilitzats en
aquest ambit.

CONEIXEMENTS PREVIS

RELACIO AMB ALTRES ASSIGNATURES DE LA MATEIXA TITULACIO

No s'ha especificat restriccions de matricula amb altres assignatures del pla d'estudis.

ALTRES TIPUS DE REQUISITS

42587 Bioinformatica evolutiva



Guia Docent

. 42587 Bioinformatica evolutiva
VNIVERSITAT ® VALENCIA

Haver superat les matéries basiques Evolucié, Genética iBioquimica i Biologia Molecular

COMPETENCIES / RESULTATS D' APRENENTATGE

2116 - Master Universitari en Bioinformatica

Abordar estudis de gendmica comparada per a desxifrar I'evolucié de I'organitzacio, complexitat i la
variabilitat dels genomes dels organismes, tant en investigacié basica com en el desenrotllament
d'aplicacions (Farmacogendmica, Nutrigenomica, etc.) .

Aplicar les ferramentes bioinformatiques necessaries per a estudiar i interpretar l'evolucié de les
macromolécules biologiques o dels organismes que les porten.

Desenvolupar la iniciativa personal i ser capaces de realitzar una presa rapida i efica¢ de decisions en la
seua labor professional i/o investigadora.

Posseir i comprendre coneixements que aportin una base o oportunitat de ser originals en el
desenvolupament i / o aplicacié d'idees, sovint en un context de recerca.

Que els estudiants posseisquen les habilitats d'aprenentatge que els permeten continuar estudiant d'una
forma que haura de ser en gran manera autodirigida o autobnoma.

Que els estudiants sapiguen aplicar els coneixements adquirits i la seua capacitat de resoluci6 de
problemes en entorns nous o poc coneguts dins de contextos més amplis (o multidisciplinaris) relacionats
amb la seua area d'estudi.

Que els estudiants sapiguen comunicar les conclusions (i els coneixements i les raons ultimes que les
sustenten) a publics especialitzats i no especialitzats d'una manera clara i sense ambigiiitats.

Que els estudiants siguen capacgos d'integrar coneixements i afrontar la complexitat de formular judicis a
partir d'una informacioé que, sent incompleta o limitada, incloga reflexions sobre les responsabilitats socials
i étiques vinculades a l'aplicacid dels seus coneixements i judicis.

Ser capagos d'accedir a ferramentes d'informacié en altres arees del coneixement i utilitzar-les
apropiadament.

Ser capacgos d'accedir a la informacié necessaria (bases de dades, articles cientifics, etc.) i tenir prou criteri
per a la seua interpretacié i utilitzacio.

Ser capacgos de valorar la necessitat de completar la seva formacio cientifica, historica, en llengiies, en
informatica, en literatura, en ética, social i humana en general, assistint a conferéncies o cursos i / o
realitzant activitats complementaries, autoavaluant l'aportacid que la realitzacido d'aquestes activitats
suposa per a la seva formacié integral.

Treballar en equip amb eficiéncia en la seua labor professional y/o investigadora i amb persones de
diferent procedencia.
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DESCRIPCIO DE CONTINGUTS

1. Alineaments multiples

Alineaments multiples de seqliéncies: basats en seqiiencia primaria, estructura secundaria, alineament i
filogénia. Avaluacié dels alineaments.

2. Evolucio de seqiiéncies

El canvi evolutiu en les seqliencies. Taxes i patrons devolucié de macromoléecules.

3. Reconstruccio filogenética avangada

Reconstruccio filogenetica avangada. Avaluacié del senyal filogenétic. Maxima versemblanga. Cerca
heuristica. Optimitzacio de parametres. Métodes bayesians de reconstruccio filogenética.

4. Recombinacio i conversié génica

La recombinacid, definida com canvi de material genétic, és una forga evolutiva universal. Juntament amb
mutacid, la recombinacié genera combinacions genétiques noves als genomes. Per la seua importancia en
evoluci6 gendmica i en inferéncies evolutives, shan desenvolupat diferents aproximacions
bioinformatiques per detectar i caracteritzar successos de recombinacié. En aquesta unitat es presentaran
conceptes relacionats amb la recombinacié (desequilibri de lligament, mecanismes de recombinacid, taxa
de recombinacid) i alguns dels programes bioinformatics que dececten recombinacié (Simplot, RDP3).

Especificacion de contenidos de la unidad: Analisi de recombinacié i conversio genica molecular. Métodes

basats en filogenica: avaluacié de la incongruéncia. Méetodes de reconstruccié de levolucié reticular:
Xarxes.

5. Seleccio a nivell molecular

Analisi de la seleccié a nivell molecular. Seleccié en regions codificants. Seleccié en regions no-
codificants. Seleccié i recombinacié.

6. Filodinamica i filogeografia
Especificacion de contenidos de la unidad Filodinamica i filogeografia. Reconstruccio filogenética amb

datacié en nodes i / o fulles terminals. Métodes de rellotge relaxat. Models demografics i models
geografics
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7. Filogenomica i transferencia horitzontal de gens

Nostra capacitat per a entendre l'impacte i la importancia dels processos evolutius depén en gran mesura
de ser capagos de reconstruir les relacions evolutives dels taxons estudiats. Este ha sigut I'objectiu de la
filogenética des que els primers arbres filogenetics van ser inferits. En aquests dies és possible comparar
la informacié gendmica de milers d'organismes a diferents escales de divergéncia, des de poblacions fins
a dominis. Es per acd que les aproximacions filogenétiques tradicionals han d'adaptar-se al canvi d'escala
que allo suposa. En aquesta UT mostrarem com aprofitar la informacié genomica per a fer inferéncies
evolutives basant-nos en I'is d'eines filogenétiques i com aquestes eines poden ser usades per a revelar
l'impacte en el genoma de diferents processos evolutius. Aquesta aplicacio sera illustrada amb exemples
sobre la deteccio6 de transferéncia génica horitzontal tant en eucariotes com en procariotes.

Especificacion de contenidos de la unidad Introduccid a la filogenomica. Supermatrius. Superarbres. Altres
caracters filogenomics. Avaluacié i interpretacié de les incongruéncies filogenétiques. Aplicacié a la
deteccié de transferéncia génica horitzontal.

8. Divergencia funcional i coevolucié

La divergencia funcional entre gens homolegs permet la diversificacié i especialitzacio dels organismes en
diferents ninxols ecoldgics. En aquesta UT sanalitzaran els diversos models existents de duplicacié i
divergéncia de gens i saprendra a analitzar la historia evolutiva de les families géniques. Saprendra a
distingir gens ortodlegs i paralegs mitjangant analisis filogeneétiques, i sestudiaran els processos de
divergencia funcional i devolucié concertada en families géniques. A més, es discutira com la divergéncia
funcional es veu afectada per la coevolucié entre diferents proteines. Les tasses i patrons de duplicacié
génica seran analitzades sobre la base de models de naixement i mort i altres aproximacions. Es
presentaran també casos de divergencia funcional després de duplicacions genomiques i de divergencia
de proteomes. Finalment, es realitzaran exercicis practics d'analisis de families geniques en els quals
s'investigaran varis dels processos presentats.

Especificacion de contenidos de la unidad: Divergéncia funcional. Analisi de divergéncia funcional en gens

paralegs. Evolucio divergent, evolucié concertada i evolucié per naixement i mort. Analisi de divergencia
funcional del proteoma. Coevolucié.

VOLUM DE TREBALL (HORES)

ACTIVITATS PRESENCIALS
Activitat Hores
Teoria 21,00
Laboratori 9,00
Total hores 30,00
ACTIVITATS NO PRESENCIALS
Activitat Hores
Assisténcia a altres activitats 5,00
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Elaboracio de treballs individuals o en grup 5,00
Estudi i treball autbnom 46,00
Preparacio de classes 27,00
Preparacio d'activitats d'avaluacié 12,00
Resolucié de casos practics 18,00

Total hores 113,00

METODOLOGIA DOCENT

MD1 - Tasques formatives del procés d'ensenyament-aprenentatge al voltant de la interaccié dins de l'aula
mitjangant sessions expositives. S'inclouen les tasques prévies de preparacio (recerca d'informacio, lectura
de textos facilitats pel professorat), les sessions lectives i el treball posterior d'aprofundiment.

MD2 - Aprenentatge mitjangant resolucié de problemes i casos d'estudi, a través dels quals es van
adquirint competéncies sobre els diferents aspectes de les mateéries i assignatures.

MD3 - Activitats practiques de laboratori. S'inclouen la preparacio i realitzacié de les practiques amb el
seguiment i suport del professorat, el treball autonom en linia i I'elaboracié d'informes de les practiques.

MD4 - Competencies transversals. S'inclouen l'assistéencia a cursos, conferéncies o taules rodones
organitzades per la CCA del Master i / o la realitzacié d'un treball bibliografic sobre temes que contribueixin
a la formacio integral. S'elabora una memoria de les activitats.

AVALUACIO

En l'avaluacié es tindran en compte els seglents apartats i continguts:

1. Treballs practics individuals (50%). Valoracié del treball autonom i de la interpretacié dels
resultats dels 5 exercicis practics a partir de la memoria corresponent a cada un.

2. Examen (50%). Preguntes test amb respostes mudltiples i qiiestionari breu sobre els principals
conceptes vistos en el curs

Es imprescindible assolir una nota minima de 4 sobre 10 en cadascun els apartats perqué es pugui
considerar en la qualificacié final, que s'obtendra com a mitjana ponderada dels mateixos.
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