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Informacion del curso
Nombre del curso

Marcadores moleculares microsatélites para analisis de poblaciones

Periodo lectivo Tipo

Cuatrimestre Il (septiembre-diciembre) Optativo

Cursos previos

Conocimientos basicos en biologia molecular y genética.

Créditos Horas de teoria Horas de laboratorio

6 32 32

Elaborado por

Dra. Fabiola Lafarga De la Cruz (CICESE; 3 créditos)
Dra. Raquel Muiiiz Salazar (UABC; 3 créditos)

Aprobado en reunidon de Consejo de Programa de Posgrado (CPP)

Objetivos generales

Que el alumno adquiera los conocimientos para cuantificar y evaluar la variabilidad genética de poblaciones
naturales y cultivadas de organismos acuaticos, a partir del uso de marcadores moleculares tipo microsatélites
(SSR: Secuencias de Repeticidn Simple).

El curso se enfocara en los conceptos, métodos, problemas y aplicaciones de los marcadores moleculares tipo
microsatélites de acuerdo a la pregunta de investigacion en cuestién.

Se utilizaran diferentes programas de computacion para desarrollar el andlisis estadistico e interpretacion de
datos obtenidos de los genotipos amplificados con los marcadores moleculares microsatélites generados
durante el curso.

Contenido tematico

1. Introduccion a los marcadores moleculares (4 horas)
1.1. Origen de la variacidon genética
1.2. Diversidad génica y genotipica
1.3. Tipos de marcadores moleculares: aloenzimas, AFLP, RAPD, SNP, SSR, genes




1.4. Fuentes de polimorfismo, tasa de mutacion
1.5. Artificios de amplificacion

1.6. Deteccidn e interpretacidon de bandas

1.7. Ventajas, desventajas y aplicaciones

Horas de teoria: 4

2. Introduccién a los marcadores microsatélite (4 horas)

2.1.Abundancia

2.2.Distribucién gendmica

2.3.Tamaio de locus

2.4.Polimorfismo

2.5.Patrones de herencia

2.6.Aislamiento y Desarrollo

2.7.Clasificacion de microsatélites

2.8.Aplicacion de los microsatélites

2.9.Informatividad del marcador: heterocigosidad, contenido de informacién polimérfica, heterocigosidad
media, nimero medio de marcadores genéticos polimorficos por ensayo y tamafio minimo de
muestras.

Horas de teoria: 4

3. Generacion de una matriz de genotipos (18 horas)
3.1. Extraccidn y analisis de calidad de DNA
3.2. Amplificaciéon de marcadores microsatélites por la técnica de PCR
3.3. Genotipificacion por secuenciacién, geles de poliacrilamida y electroforesis capilar de alta resolucién

Horas de teoria: 2
Horas de Laboratorio: 16

4. Cuantificacion de variabilidad genética (38 horas)

4.1. Introduccidn a los programas genéticos: MICRO-CHECKER, CREATE, GeneAlEx, GENEPOP, Arlequin,
GenClone, GIMLET, IBD, Migrate, Structure, FSTAT, Phylip, POPULATIONS, TreeView, PhyloDraw,
Bottleneck y COLONY, COLONY Extractor y PedAgree

4.2. Determinacion de medidas de variacién dentro de una poblacién: Frecuencias alélicas y genotipicas,
porcentaje de loci polimérficos, riqueza alélica, nimero efectivo de alelos por locus, nimero de alelos
privados, coeficiente de endogamia, heterocigosidad observada y esperada de un locus y de una
poblacién, equilibrio de Hardy-Weinberg, endogamia, clonalidad, paternidad.

4.3. Medidas de Variacion entre poblaciones: Homogeneidad de frecuencias alélicas. Diversidad genética
total, diversidad genética media dentro de las poblaciones y diversidad genética entre poblaciones,
analisis de variacidn molecular (AMOVA), coeficiente de diferenciacion genética, flujo génico,
distancias genéticas, relaciones genéticas y estructura poblacional.

Hora de teoria: 22
Horas de Laboratorio de computo: 16




Criterios y mecanismos de evaluacion

Actividades a evaluar:
e 2 Examenes parciales 40%
e 3 Reportes de practicas de laboratorio 10%
e 1 Trabajo final 30%
e Tareas 15%
e Participacién en clase y practicas de laboratorio 5%

Otros requisitos

Los estudiantes deberan traer bata limpia y cabello recogido a todas las sesiones de laboratorio.

Los estudiantes deberdn traer computadora portatil con los programas genéticos instalados previo a las clases.
Los estudiantes deberdn contemplar tiempos extra-clase para asesorias y presentacion de trabajos finales.
Dadas las limitaciones de espacio del Laboratorio de Genética en Acuicultura, el cupo del curso estd limitado a
6 estudiantes como maximo con la finalidad de que puedan hacer las practicas de forma individualizada.
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Programa Genéticos (paginas web)

MICRO-CHECKER: http://www.norwichresearchpark.com/researchl/researchgroups/elsa/software/microchecker.aspx
CREATE: http://bcrc.bio.umass.edu/pedigreesoftware/node/2

GeneAlEx 6.5: http://biology-assets.anu.edu.au/GenAlEx/Welcome.html ,

GENEPOP 4.5: http://genepop.curtin.edu.au/ ; http://kimura.univ-montp2.fr/~rousset/Genepop.htm;
http://www.mybiosoftware.com/genepop-4-1-2-population-genetics-software-package.html
Arlequin VER 3.5.2.2: http://cmpg.unibe.ch/software/arlequin35/Arl35Downloads.html
GeneClone 2.0: http://www.ccmar.ualg.pt/maree/software.php?soft=genclon

GIMLET v1.3.3: http://pbil.univ-lyon1.fr/software/Gimlet/gimlet%20framel.html

IBD v1.52: http://www.bio.sdsu.edu/pub/andy/IBD.html

Migrate-n 3.6: http://popgen.sc.fsu.edu/Migrate/Migrate-n.html

Structure 2.3.4: http://pritchardlab.stanford.edu/structure.htmi

FSTAT 2.9.3: http://www2.unil.ch/popgen/softwares/fstat.htm

PHYLIP 3.696: http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html

Populations 1.2.31: http://bioinformatics.org/populations/

TreeView: http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.etc2.html#TreeView
FigTree: http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/

PhyloDraw: http://pearl.cs.pusan.ac.kr/phylodraw/

Bottleneck 1.2.02: http://www1.montpellier.inra.fr/CBGP/software/Bottleneck/bottleneck.html
COLONY: https://www.zsl.org/science/software/colony

COLONY Extractor: http://bcrc.bio.umass.edu/pedigreesoftware/node/7

PedAgree: http://bcrc.bio.umass.edu/pedigreesoftware/node/6
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