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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Utilidad de marcadores moleculares en el andlisis evolutivo de plantas
Descripcion general (resumen y metodologia):

Resumen

El genoma de los eucariotas, incluyendo las plantas, estd compuesto no solo por genes
codificantes, sino también por una gran cantidad de secuencias repetidas y no génicas que
desempefian un papel fundamental en la evolucién y organizacién genémica. Estas secuencias se
dividen en dos grandes grupos: aquellas organizadas en tdndem, como microsatélites, minisatélites
y ADN satélite, y aquellas dispersas, como elementos transponibles (SINEs, LINEs) y familias
multigénicas, incluyendo genes ribosémicos y ARN transferentes. Las secuencias repetidas, en
particular el ADN satélite y los espaciadores de los genes ribosémicos, evolucionan a un ritmo
mucho mas rdpido que otras regiones gendmicas y suelen seguir un patrén de evolucién
concertada, donde las copias dentro de un genoma se homogenizan mas rapidamente que entre
especies. Esta dindmica las convierte en marcadores moleculares ideales para estudiar procesos
evolutivos recientes, relaciones filogenéticas cercanas y mecanismos de especiacién. En paralelo,
los genomas de los orgdnulos (mitocondrial y cloroplastidial) aportan informacién complementaria.
El ADN cloroplastidial, con su herencia generalmente materna y baja tasa de recombinacién, es
ampliamente utilizado para reconstruir filogenias y estudiar la evolucién a nivel de género y familia.
El ADN mitocondrial, aunque menos variable en plantas que en animales, es (til para rastrear
eventos de hibridacién y poliploidia, fenémenos frecuentes en plantas lilidceas.

El presente estudio propone una aproximacién integrada que combina marcadores nucleares,
mitocondriales y cloroplastidiales para analizar la evolucién de las plantas, principalmente lilidceas,
aprovechando las ventajas de cada tipo de marcador y las tecnologias de secuenciacién masiva
para obtener datos gendmicos completos y de alta resolucién.

Metodologia

1. Extraccién de ADN

Se emplearan tejidos foliares jévenes, procesados bajo condiciones de asepsia y macerados en
nitrégeno liquido para preservar la integridad del ADN. Para la extraccién se utilizard
preferentemente kits comerciales (por ejemplo, DNeasy Plant Mini Kit, QIAGEN) con purificacién en
columnas de silice para obtener ADN de alta calidad. La calidad y cantidad del ADN se verifican
mediante espectrofotometria y electroforesis en gel de agarosa.

2. Amplificacién de regiones génicas

Se seleccionardn marcadores nucleares (microsatélites, ITS, espaciadores ribosémicos),
cloroplastidiales (matK, rbcL, trnL-F, psbA-trnH) y mitocondriales (nadl, cox1). La amplificacién se
realizard mediante PCR convencional, optimizando las condiciones para cada tipo de marcador y
especie.

3. Secuenciacién y ensamblaje gendémico

El ADN de los orgadnulos secuenciard mediante tecnologias de secuenciacién masiva (NGS),
preferiblemente en plataformas lllumina (MiSeq, NovaSeq) para obtener datos de alta cobertura.
Para el ensamblaje de los genomas mitocondrial y cloroplastidial completos, se emplearan
softwares como NOVOPlasty, GetOrganelle, y SPAdes, que permiten reconstruir genomas circulares
a partir de lecturas NGS.




El andlisis bioinformatico incluird la limpieza de secuencias (Trimmomatic), alineamiento (MAFFT,
Clustal Omega), deteccién de variantes (GATK, FreeBayes) y analisis filogenético (RAXML, IQ-TREE).

4. Andlisis de datos y aplicaciones evolutivas

Se realizardan andlisis de diversidad genética (Arlequin, GenAlEx), estructura poblacional
(STRUCTURE, ADMIXTURE) y filogenia comparada (BEAST, MrBayes). Los resultados permitirdn
inferir relaciones evolutivas, eventos de hibridacién, poliploidia y dispersién geogréfica en Liliaceae.

Tipologia: Estudio de casos, tedricos o practicos, relacionados con la temética del Grado.

Objetivos planteados:

1. Caracterizar la diversidad genética y las relaciones evolutivas en plantas mediante
marcadores nucleares, mitocondriales y cloroplastidiales.

2. Evaluar la utilidad de diferentes secuencias repetidas (microsatélites, ADN satélite, espaciadores
ribosémicos) y los genomas de organulos en la resolucién de linajes y eventos de especiacién.

3.Comparar patrones de evolucién concertada y divergente en los distintos compartimentos
gendmicos.

4. Aplicar estos marcadores a estudios de taxonomia, filogenia, hibridacién y poliploidia en las
especies analizadas.
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