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1Il. DESCRIPCION DEL CONTENIDO DEL PROGRAMA DEL CURSO O ASIGNATURA

A) OBIJETIVO GENERAL

El curso de Genética de la Conservacién es una materia que tiene como finalidad preparar al
alumno conceptual y metodoldgicamente en el uso de marcadores genéticos para el
conocimiento, manejo y conservacion de los recursos bidticos de importancia cientifica y/o
econdmica. En particular, este curso provee los conocimientos tedricos y practicos que ofrece
la genética moderna como disciplina que ha generado nuevas herramientas analiticas para
incursionar en todas las areas de las ciencias bioldgicas y en particular en el manejo y
conservacién de fauna y flora silvestre.

B) DESCRIPCION DEL CONTENIDO

Objetivos particulares. Este tema de introduccidn pretende hacer un andlisis histérico sobre

TEMAS Y SUBTEMAS TIEMPO
(Horas)
UNIDAD I. Introduccion. 4

Tiempo estimado: 4 horas de teoria
Bibliografia base: Hillis et al. (1996) y Frankham et al. (2002).

los avances conceptuales y metodoldgicos en la genética moderna que han permitido
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el uso de herramientas en la biologia de la conservacién de organismos. Se resalta la
importancia del conocimiento genético en las poblaciones para el planteamiento de
estrategias de manejo, recuperacion y explotacion racional de especies de importancia
cientifica y econémica.

1.1. Aspectos histdricos.
1.2. éPor qué conservar la biodiversidad?
1.3. Reconocimiento de factores genéticos en la biologia de la conservacion.

UNIDAD lII. Diversidad genética.

. . , 5
Tiempo estimado: 5 horas de teoria.
Bibliografia base: Mettler y Gregg (1972); Futuyama (1986); Hartl (1988); Weir (1990);
Solignac et al. (1995); Gillespie (1998); Kowles (2001); Frankham et al. (2002).
Objetivos particulares. Se hace una distincion entre la variabilidad fenotipica y genética. Se
define con claridad el concepto de diversidad genética y su importancia para el manejo de
recursos vivos. Se establece la diferencia entre muestreo estadistico y genético como dos
fuentes de variaciéon en el andlisis de datos genéticos. Se detalla la forma de medir la
variabilidad genética y se estudia el modelo e Hardy-Weinberg como la hipdtesis de base para
estudiar los cambios en las frecuencias alélicas en las poblaciones naturales y su
interpretacion en el manejo de datos genéticos.
2.1. Significado e importancia de la diversidad genética.
2.2. Distincion entre muestreo genético y estadistico.
2.3. Estimacién de la variabilidad genética.
2.4, Frecuencias alélicas y genotipicas.
2.5. Equilibrio de Hardy-Weinberg y sus aplicaciones
PRIMER EXAMEN
UNIDAD IIl. Metodologia bdsica para la recoleccion y procesado de informacion genética. 22

Tiempo estimado: 10 horas de teoria y 12 de practicas (total 22).
Bibliografia de base: Avise (1994); Hillis et al. (1996); Frankham et al. (2002).

Objetivos particulares. Se conocera los avances mas recientes en la tecnologia de obtencidn
de datos genéticos, asi mismo se describird brevemente los protocolos para la
evaluacidn de la diversidad genética a nivel intra-especifico e inter-especifico para los
principales métodos analiticos.

3.1. Generalidades. Tipos de datos; marcador genético, concepto y tipos; disefio del
muestreo; colecta y almacenamiento de tejidos.
3.2. La herramienta molecular.
3.2.1.  Lavariabilidad de las proteinas.
3.2.2.  Citogenética molecular.
3.2.3.  Hibridacion ADN-ADN.
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3.2.4. Técnicas por PCR: RFLPs, RAPDs, AFLPs, SNPs, genes simple copia, RNA
ribosdmico y Microsatélites.
3.2.5. Secuenciacion.

SEGUNDO EXAMEN

UNIDAD IV Generalidades de genética de poblaciones.

Tiempo estimado: 8 horas de teoria y 8 de practicas (total 16).

Bibliografia de base: Mettler y Gregg (1972); Futuyama (1986); Hartl y Clark (1989); Weir
(1990); Solignac et al. (1995); Gillespie (1998); Kowles 2001.

16

Objetivos particulares. Se describen brevemente los efectos de las principales fuerzas
evolutivas que hacen cambiar las frecuencias alélicas y genotipicas en las poblaciones
naturales, también se mencionan brevemente algunos procedimientos matematicos
para la prueba de hipdtesis en genética de poblaciones.

4.1. Sistemas de reproduccién.

4.2. La deriva genética.

4.3. Las mutaciones.

4.4, Estructura geografica de las poblaciones, migraciones y flujo genético.
4.5, La seleccién natural

TERCER EXAMEN

UNIDAD V. Métodos de reconstruccion filogenética.
Tiempo estimado: 8 horas de teoria y 8 de practicas (total 16).
Bibliografia de base: Harvy y Pagel (1991); Wiley et al. (1991); Avise (1994); Nei y
Kumar (2000).

Objetivos particulares. Se describen los tipos de datos genéticos mas usados para la
reconstruccion de arboles filogenéticos. Se establecen las diferencias de los tipos de
arboles en funcién del enrasamiento, de genes o especies y medidas de relaciones
genéticas. Se describen de forma sucinta los principales métodos de reconstruccion
filogenética y el concepto de reloj molecular, también se mencionan brevemente
algunos procedimientos matematicos para la prueba de hipdtesis.

5.1. Tipos de arboles filogenéticos (enraizados contra no enraizados, de genes
contra especie, etc.) y diferentes escuelas.
5.2. . Procedimientos para la reconstruccion de filogenias.
5.2.1. Métodos de distancia (UPGMA y Neighbor Joining)
5.2.2. Métodos de Mdxima parsimonia.
5.2.3. Métodos de Maxima probabilidad (Maximum Likelihood)
5.2.4. . Métodos de Bayesianos
5.3. Reloj molecular. Conceptos generales. Calibracién y controversias.

CUARTO EXAMEN
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IV. CRONOGRAMA
Nombre de la Unidad Mes 1 Mes 2 Mes 3 Mes 4
I. Introduccién X
Il. Diversidad genética X
Ill. Metodologia basica para la recoleccion y
procesado de polimorfismo genético. X X
IV. Genética de poblaciones y las causas de la
evolucidn del polimorfismo genético. X X
V. Métodos de reconstruccion filogenética X X
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VI. PROCEDIMIENTO O INSTRUMENTOS DE EVALUACION
ACTIVIDADES DE APRENDIZAJE
Consulta de libros (ver bibliografia), de articulos cientificos de actualidad en revistas cientificas
tales como genética de la conservacion, ecologia molecular, filogenia molecular, evolucion, etc.
Consultas y acceso a recursos en Internet. Uso de equipo de cémputo y software especializado.
Uso del drea de laboratorio de genética para el desarrollo de practicas.

UNIDAD | Laboratorio.
No hay sesién de practicas.

UNIDAD Il Laboratorio
No hay sesién de practicas.

UNIDAD Il Laboratorio
El alumno empleara diversos protocolos para desarrollar informacién genética en los
siguientes métodos moleculares:

Electroforesis enzimatica.

Extraccion de ADN total

PCR, RFLPs en ADN mitocondrial y microsatélites.

Paquete estadistico para estimar grado de error en la genotipificacién

mediante marcadores microsatélites (Microcheker).

PWNPE

NOTA: La realizacién de las practicas de laboratorio depende del acceso a laboratorios,
materiales, equipos y quimicos que se consigan.

UNIDAD IV Laboratorio
El alumno comprenderd y empleara paquetes estadisticos especializados en genética de
poblaciones tales como Genepop, Genetix, y Arlequin

UNIDAD V Laboratorio
El alumno comprenderd y empleard paquetes estadisticos especializados para la
construccion de arboles filogenéticos tales como: BLAST, alineamiento de secuencias,
TreeView, PAUP.

MODALIDADES DE EVALUACION DE LA ASIGNATURA
La evaluacidn se sustentara en la participacion del estudiante en las diferentes actividades
requeridas para completar el curso. Habra cuatro exdmenes parciales indicados en el
temario de este programa, el promedio de esos exdamenes representard el 70 por ciento
de la evaluacion final. Cada estudiante entregara un trabajo final relacionado con un tema
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en genética de la conservacién, el cual se expondra a manera de seminario al final del
cursoy que representara el 15 por ciento de la evaluacién final. Los reportes de laboratorio
(en el caso de que existan) consistirdan en un reporte por escrito de cada practica realizada
y el promedio de todos estos reportes dard el 15 por ciento restante de la calificacién final.
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