Practico 1

Filogenias
Introduccion

Los chimpancés, Pan troglodytes, de la region centro-oeste del continente africano son
reconocidos como un reservorio de virus de inmunodeficiencia en Simios (SIVcpzPtt),
los cuales han cruzado la barrera especifica en al menos dos oportunidades, resultando
en la pandemia provocada por el Sindrome de Inmuno Deficiencia Adquirida (HIV-1,
grupo M) y por otro lado en la infeccién aislada de unos pocos individuos en Camerun
(HIV-1, grupo N). Un tercer linaje de virus HIV-1 (grupo 0), también de la regién centro-
oeste de Africa, cae igualmente dentro de la radiacién de los virus de tipo «SIVcpzPtt».
Mas de 30 especies de primates son portadores de virus que provocan
inmunodeficiencia en Simios, pero los chimpancés son los principales portadores de los
tipos cercanamente emparentados al HIV-1. Con la finalidad de establecer el origen de
la cepa HIV-1 (grupo 0) se secuenciaron algunos genes de varias muestras de
chimpancés (SIVcpz) y gorilas (Gorilla gorilla, SIVgor) de Camerun. El objetivo de esta
actividad consiste, mediante un analisis filogenético de secuencias de ADN, investigar
el posible origen y relacionamiento de las diferentes cepas de HIV-1 presentes en
chimpancés, gorilas y humanos.

Datos y programa de analisis

La base de datos a analizar consiste en secuencias de los genes env —que codifica
proteinas de la envoltura— y pol —que codifica la transcriptasa inversa— del virus HIV-1.
Las secuencias ya se encuentran alineadas (las homologias posicionales entre las
distintas secuencias ya estan establecidas), por lo que ya estan listas para ser
analizadas.

El programa que se usara para generar las hipétesis filogenéticas es el MEGA11. Este
es un programa que se baja gratis de la red en http://www.megasoftware.net y que tiene
varias prestaciones, incluyendo el estudio descriptivo de las secuencias vy
reconstrucciones filogenéticas mediante métodos de basados en distancias genéticas,
maxima parsimonia y maxima verosimilitud.

Actividades a realizar durante el practico

1) Abrir el archivo “HIV.meg” en MEGA11 (“File\Open A File/Session”). Visualizar la
matriz de datos (“Data\Explore Active Data”) e identificar los primeros 5 sitios variables
(botén “V”) y los primeros 3 informativos (botén “Pi”). ¢Por qué algunos de los sitios
variables no son informativos?

2) Ir a la ventana principal de MEGA11 y realizar un analisis utilizando el criterio de
Maxima Parsimonia [“Phylogeny\Construct/Test Maximum Parsimony Tree(s)’]. Analice
el apoyo de los clados obtenidos utilizando «bootstrap», con 100 pseudoréplicas (opcién
“No. of Bootstrap Replication -> 100”). Mantenga los demas parametros del analisis en



sus condiciones por defecto. Luego de obtenido el arbol filogenético, moverse de la
pestana “Original Tree” a la opcion “Bootstrap consensus tree”. ;Qué representan las
reconstrucciones filogenéticas que se muestran en cada una de esas dos opciones?
Definir el grupo externo en el “Bootstrap consensus tree”, utilizando las secuencias
virales obtenidas del Mono verde africano, Cercopithecus aethiops (SIVagm). Para
lograr esto, seleccione primero la rama que representa a ese taxén y luego la opcion:
“Subtree\Root” (también se puede hacer desde un botdn ubicado en la barra lateral).
¢ Qué funcién cumple el grupo externo?

3) Registre la longitud e indice de consistencia del arbol consenso obtenido. Esta
informacion se encuentra disponible en la leyenda de la figura, asi como en la opcién “”
del menu. Registre el valor de apoyo de los clados obtenidos utilizando bootstrap.
Indique cuales son los 3 clados que reciben menor apoyo estadistico.

4) Compare los valores de bootstrap con los obtenidos por otros companeros. ¢, Por qué
difieren?

5) Opcional: Repita la reconstruccion filogenética —incluyendo el analisis de bootstrap—
utilizando el algoritmo de unién de vecinos (“Phylogeny\Construct/Test Neighbor-Joining
Tree...”).

6) De acuerdo a los resultados obtenidos con la reconstruccion filogenética discutir el
posible origen y vias de contagio interespecificas de los diferentes grupos de HIV-1.
¢ Cual fue el origen del contagio del grupo “HIV-1 (grupo 0)” en humanos? Teniendo en
cuenta las vias de transmision del virus, ¢ cuales serian las posibles formas de que se
traspasaron las barreras especificas?
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