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EMENTA

A disciplina procura desenvolver uma base tedrica e pratica para a delimitacdo de espécies utilizando
ferramentas genéticas que incluem andlise de DNA barcode, utilizacdo de algoritmos de delimitacdo Unidades
Taxondmicas Operacionais Moleculares (MOTUs), reconstrucao de filogenias moleculares, caracterizacao
citogenética e integracdo de dados cromossdmicos em estudos filogenéticos. Nesse sentido, serd abordado
o histérico e arcabouco conceitual da classificacdo bioldgica, assim como os métodos taxondémicos
tradicionais e suas limitagdes, as aplicacdes de dados moleculares na delimitacao de espécies e reconstrucao
de filogenias, e a utilizacdo dos dados cariotipicos voltados a estudos citotaxonomicos. A disciplina também
inclui a utilizagcdo dos principais métodos e softwares para andlise e interpretacdo dos dados a partir dos
resultados gerados ao longo do curso.

OBJETIVO GERAL

Fornecer aos estudantes fundamentacdo tedrica e capacitacdo para utilizacdo de métodos padronizados e
inovadores de delimitacdo de espécies por meio de marcadores moleculares e citogenéticos.

CONTEUDO PROGRAMATICO

Apresentacao da ementa, objetivos e formas de avaliagcdo da disciplina;
Histérico da classificagao Bioldgica;
Crise na reprodutibilidade na delimitacdo de espécies;
Espécies criptica e Complexo de espécies;
Conceito X Delimitacdo de Espécies;
Zonas Cinzentas;
Taxonomia Integrativa;
Escolha do grupo de interesse por parte dos alunos para avaliacdao da disciplina;
Instalacdo de programas para as analises moleculares;
Obtencdo de sequéncias de plataformas gratuitas (GenBank e BOLD);
Edicdo e alinhamento de sequéncias utilizando o software Bioedit;
Construgao de contigs utilizando o software DNA baser e Bioedit;
Traducdo de sequéncias software Mega7;
Delimitacdo de espécies com dados moleculares (MOTUs) e suas vantagens;
Como chegar a sequéncia;
Introducdo ao DNA barcode e ao Barcode Index Number (BIN);
Utilizacdo de filogenia moleculares na delimitacao;
Etapas da reconstrucdo de uma arvore: alinhamento e escolha de modelos evolutivos;
Introducdao aos métodos probabilisticos de reconstrucdo filogenética: Maxima Verossimilhanga e
Inferéncia Bayesiana;
Inferindo a confiabilidade dos ramos: Método de Bootstrap;
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Analises de distancia e construgao de arvores pelo método Neighbor Joining no software Mega7;
Determinagao de modelos evolutivos utilizando os programas jModelTest e Kakuzan;
Reconstrucao filogenética com métodos probabilisticos: Maxima Verossimilhanca e Inferéncia
Bayesiana utilizando os softwares RaxML e MrBayes, implementados na plataforma Cipres;

Edicdo de arvores filogenéticas no Figtree 1.4.2;

Abordagens coalescentes;

Introdugao aos algoritmos de delimitagdao de espécies;

Funcionamento e interpretacao do ABGD;

Funcionamento e interpreta¢ao do bPTP e PhyloMap;

Funcionamento e interpreta¢ao do PTP e mPTP PTP;

Funcionamento e interpretacdao do GMYC e mGMYC;

Determinacdo de haplétipos utilizando o software Haploview;

Utilizacdo dos algoritmos de delimitacdo de espécies ABGD, bPTP, PhyloMap, PTP, mPTP PTP, GMYC
mGMYC;

Edicdo de imagem para apresentacdo dos resultados utilizando o Photoshop;

Importancia da citogenética na delimitacdo de espécies (Citotaxonomia);

Obtencdo de dados cariotipicos para delimitacdo de espécies;

Integracdo de caracteres cromossémicos a filogenias;

Métodos para analise integrada (Citogenética e Filogenia Molecular);

Introducao ao Mesquite — modelos e reconstrugao de caracteres;

Determinacgao dos caracteres citogenéticos utilizados na reconstrugao

Reconstrucdo de caracteres ancestrais no Mesquite

Fechamento dos trabalhos

Avaliacdo da disciplina: Apresentacdo do trabalho;
. Avaliacdo da disciplina: Apresentacdo do trabalho;
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PROCEDIMENTO

Aulas expositivas e exercicios praticos.

AVALIACAO

Apresentacdo do trabalho que sera construido ao longo da disciplina;

DISTRIBUICAO DA CARGA HORARIA

UNIDADE PERIODO N2 DE AULAS
I 12 semana 15
1] 22 semana 15
1 32 semana 15
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Artigos cientificos publicados nos periddicos Evolution, Molecular Ecology, Molecular Phylogenetics and
Evolution, BMC Evolutionary Biology entre outros.

Blog do Horacio Schneider (http://horacio-schneider.blogspot.com.br/)
RECURSOS MULTIMIDIA

Datashow
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