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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Uso de transposones como marcadores de diversidad genética
Descripcion general (resumen y metodologia):

La aparicién de la gendmica ha supuesto una revolucién en practicamente todos los campos de las
ciencias de la vida y la bajada continua de precios desde su desarrollo ha hecho posible su
aplicacién para responder problemas muy variados. Sin embargo, aplicaciones que requieran
secuenciar un gran nimero de individuos pueden seguir teniendo una viabilidad limitada debido a
los grandes presupuestos necesarios para las mismas. Tal es el caso de la aplicacién de la
gendmica a la monitorizacién de diversidades genéticas poblacionales, que necesitarian la
secuenciacién de un numero suficiente de individuos y su comparacién con el mismo nimero de
secuencias realizadas a lo largo del tiempo. Este proyecto intenta evaluar la capacidad de las
regiones repetidas (tales como los transposones) secuenciadas a baja cobertura para obtener
estimas de diversidad genética comparables con las obtenidas a partir de lecturas del genoma
completo a gran cobertura. Para ello utilizaremos una aproximacién in silico en la que analizaremos
lecturas de diferentes especies, calcularemos la diversidad genética de poblaciones en funcién de
ellos y la compararemos con las obtenidas a partir de las regiones de transposones.

Este trabajo NO HA SIDO PROPUESTO POR EL ALUMNADO, si no por el tutor. Alumno y tutor estan
de acuerdo en que este tema sea desarrollado por el primero para la realizacién de su TFG

Tipologia: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.
Objetivos planteados:

El objetivo general de esta propuesta es estudiar la capacidad de los transposones para cuantificar
la diversidad genética de poblaciones naturales mediante el uso de secuenciacién masiva a baja
cobertura. Para conseguir este objetivo general perseguiremos los siguientes objetivos especificos:
1) Cuantificar la correlacién entre la diversidad genética obtenida mapeando lecturas a un genoma
de referencia con la obtenida a partir de un subconjunto de lecturas propias de transposones. 2)
Evaluar el efecto de la cobertura en dicha calidad de dicha correlacién.
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

Plazas: 1
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