Nombre del curso: Evoluciéon de familias multigénicas
Licenciaturas: Ciencias bioldgicas, bioquimica.

Frecuencia y semestre: frecuencia ocasional, semestre impar 2020
Créditos asignados: 4

Area del conocimiento: (resuelve la comisién de carrera)

Horario y salén: lunes 13-15 hs, salén 107, Facultad de Ciencias.

Nombre del/la docente responsable y contacto:

Enrique Lessa, Laboratorio de Evolucién, Departamento de Ecologia yEvolucion,
lessa@fcien.edu.uy

Docentes participantes: Alejandro D’Anatro, Federico G. Hoffmann, Mississippi State University
(docente invitado).

Conocimientos: 90 créditos del ciclo inicial de la Licenciatura en Ciencias Bioldgicas, mas
conocimientos de genética, bioquimica general y evolucién. Haber aprobado el examen de
Evolucién o equivalente.

Ejemplos unidades curriculares: Matematica 1y 2, Quimica 1y 2, Introduccién a la Biologia,
Bioguimica, Genética, Evolucion, Bioestadistica.

Conocimientos adicionales sugeridos: Analisis filogenético, evolucion molecular, genética de
poblaciones.

¢Qué herramientas aporta esta unidad curricular en la formacién profesional del estudiante?

El estudiante aprendera a explorar y utilizar bases de datos en los campos de la gendmica
comparada, tales como Ensembl, Oma browser, Genbank y bases de datos relacionadas.
Extraccidn, compilacion y andlisis de datos gendmicos para el examen de la evolucién de genes
y familias multigénicas en cordados, con énfasis en tetrapodos.

Temario sintético:

1. Introduccion al sistema operativo Linux. Ejercicios preparatorios de administraciony
organizacion del sistema.

2. Introduccidn a las principales herramientas de adquisicidn y organizacion de datos
gendmicos.

3. Familias multigénicas. Conceptos, ejemplos, y mecanismos de evolucion.

4. Familias multigénicas. Caracterizacion y analisis utilizando recursos y bases de datos
gendmicos.

5. Familias multigénicas. Arboles filogenéticos de genes y especies.

6. Inferencia filogenética. Aplicaciones.

7. Analisis de seleccién natural a nivel de secuencias.
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c) Recursos adicionales

Datacamp, Codecademy, Coursera'y Rosalind tienen cursos gratuitos sobre la linea de
comandos, el lenguaje de programacion Python y el ambiente de cdlculo estadistico R.

Modalidad cursada: presencial


https://www.datacamp.com/home
https://www.codecademy.com/
https://www.coursera.org/
http://rosalind.info/

Metodologia de ensefianza: taller tedrico/practico, integrando discusidn de lecturas, ejercicios
y analisis de datos. Los estudiantes tendran asignado un caso de estudio (una familia
multigénica) para desarrollar durante el curso.

Requerimientos: Se espera que los estudiantes dispongan de una computadora personal con
acceso a una terminal con linea de comando tipo Linux, que estan ya disponibles en las
versiones actuales de Windows y OS.

Carga horaria total: 30 horas.

Carga horaria detallada:

a) Horas aula de clases tedricas: 10
b) Horas aula de clases practicas: 20
c) Horas sugeridas de estudio domiciliario: 30

Sistema de ganancia de unidad curricular:
Tiene examen final (Si)
Se exonera (si)
Nota de exoneraciéon. 6
Caracteristicas de la evaluacion:
- Escrita (trabajo final) 100%
Porcentaje de asistencia requerido para aprobar la unidad curricular: 80%
Puntaje minimo de cada evaluacidn y total:

- Minimo para aprobar trabajo final. 65%



