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1. DATOS BÁSICOS DEL TFG:

Título: Estima de diversidad genética poblacional en ausencia de referencias genómicas
conespecíficas: impacto y aproximaciones alternativas

Descripción general (resumen y metodología):

La diversidad genética es un componente fundamental para la adaptación y supervivencia de las
especies, por lo que su cuantificación y monitoreo resulta esencial en estrategias de conservación,
especialmente en taxones amenazados. Las tecnologías de secuenciación masiva permiten estimar
esta diversidad considerando variantes distribuidas a lo largo de todo el genoma. Sin embargo,
dicha estimación puede verse afectada por la ausencia de genomas de referencia de la misma
especie, un problema común en especies no modelo. En este trabajo se evaluará el impacto que
tiene el uso de genomas de referencia pertenecientes a otras especies en la estimación de la
diversidad nucleotídica poblacional. Para ello, se descargarán lecturas de genoma completo de
diversas especies desde bases de datos públicas como ENA y NCBI GenBank, junto con sus
respectivas referencias genómicas, tanto propias como de especies filogenéticamente cercanas.
Asimismo, se introducirán artificialmente distintos grados de divergencia en los genomas de
referencia para estudiar su efecto sobre la estimación de la diversidad poblacional. Finalmente, se
buscará identificar parámetros genómicos o filogenéticos que permitan predecir con mayor
precisión la diversidad genética cuando solo se dispone de referencias cercanas

Tipología: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.

Objetivos planteados:

El objetivo principal de este trabajo es cuantificar el error en la estimación de la diversidad genética
poblacional al utilizar genomas de referencia de otras especies. Además, se buscarán patrones en
las alineaciones genómicas que permitan inferir la diversidad genética en ausencia de una
referencia específica, utilizando únicamente referencias de especies filogenéticamente cercanas.

Bibliografía básica:
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24795998.
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