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“ Sobre los seres vivos con los que compartimos la
Tierra desconocemos su numero y que tipo de
cosas (nuevos farmacos o productos quimicos)
pueden ofrecernos. Es como un biblioteca con
libros sin leer, y ni siquiera hemos acabado el
primer capitulo.... estamos perdiendo las especies
que hay a nuestro alrededor antes de que podamos
pasar a la pagina siguiente”

Edward O. Wilson, 1988



How Many Species Are There on
Earth and in the Ocean?

Camilo Mora, Derek P. Tittensor, Sina Adl, Alastair GB
Simpson , Boris Worm (2011) PLoS Biol. 9 (8): 1001127

« Especies eucariotes descritas: ~1.3 millones de
especies. Diversos autores 3-100 millones

» Especies eucariotes posibles ~8.7 millones (+/- 1.3
millones)

« Alrededor de 1/4 marinas ~ 2.2 millones posibles

» 86% terrestres y 91% marinas posibles, sin
descripcion



Diversidad y Variabilidad

Biodiversidad: grado variabilidad de
organismos en sistema. Lista spp
ecosistema y proporciones de ellas
Diversidad Genetica: Bagaje genético spp (+
0 -) genes y polimorfismos

Biodiversidad depende de la diversidad
genética de sus spp

Variabilidad Genética: tendencia de los
genotipos a variar entre poblaciones o
generaciones, debido a variaciones externas

Grado de diversidad genética: erosion-
extincion vs adaptacion, conservacion



Organismos distribucion
espacio-temporal

* Filogenética: relacion entre grupos de
organismos con datos morfoldgicos y
moleculares

* Biogeografia: distribucion de poblaciones en
diferentes habitats y tiempos

* Filogeografia: Estudia procesos ancestrales
resultante en distribucion geografica actual



Genética Poblacional

» Estudia las variaciones genéticas y
cambios en tiempo y espacio: las
subpoblaciones no son iguales.

* Moldeados por 4 procesos evolutivos:
mutaciones, flujo genico, deriva génica y
seleccion.

* Explica adaptacion y especiacion.



THE FAR SIDE By GARY LARSON

€ {jrorecks Features, 1980

Figure 1.1. Lemming migration: as expected. Natural selection would favor descen-
dants trom the aberrant animal ar the rear. The Far Side cartoon by Gary Larson is
reprinted by permission of Chronicle Features, San Francisco, CA. All rights reserved.



Deriva génica
Proceso aleatorio

Distribucion diferencial de
alelos: espacio-tiempo

Cuellos de botella:

Migraciones, catastrofes, etc.
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Analisis de caracteres

Marcadores fenotipicos Marcadores genotipicos
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Caracteres morfolégicos |
Caracteres meristicos Caracteres geneticos
Caracteres bioguimicos

En el
Individuo
(cigoto > muerte)

Presentan variacion No varia
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Genoma nuclear
Genoma mitocondrial



Genetic Diversity is Reduced in Small
Plant Populations

(@) Salvia pratensis
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(b) Scabiosa columbaria
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Polimorfismos comunes del genoma
usados como marcadores

Mutaciones puntuales « RFLPs, oligos
espemﬁcos RT-PCR

Inserciones de

elementos esparcidos Diferencia de longitud
(Alu, Kpn, etc) (insercion/delecion)

:  variable number of
Elementos repetidos en tandem repeat (VNTR):

tandem mini y microsatelites

Duplicacion/delecion . .
genes/Kb-Mb Copy number variation



Polimorfismo de 1 base (SNP)

Figure 3. Novel polymorphism Metd76Arg caused by a T to G gansversion in nucleotide
MYOC 1427 and the codon 476 from Met to Arg, This variant was found in 2 normal

controls with neither glaucoma nor high I0P, Mendoza, Guevara, Patil et al, 2012)



Variantes del Gen ECA (insercion transposon Alu)
enzima convertidora de angiotensina
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En algunas poblaciones variaciones ECA DD asociadas con propension
a enfermedades cardiovasculares



Secuencia gendmica con microsatélite (CCTT)n
BUsgueda en database gendmica NCBI
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GGGTGTCTTC
TCAGCTCAGA

GCGCAGAAGC
TCETCCTCCT
AGCAGATGGT

CTTCCTTCCT
TECTTICTIT
TCTPTCTTTC
CCCTCTCTTT
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TCCTGCCTCA
TTETATTTTT

TCCTTCAACC
CTTTCTTTCT
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CTTTCTTTCT
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CTTTCTCCTT
CTCCTTCCTT
TETCTITCEC

CAmﬂl‘I’n ~Irmrmoy

CTGGGCAGGG
GGGAAGGGGG
CTCAGGGGGT
GGTTGGGAGG
CTTCCTTCCT
TTICTTTCTTT
TCTCTCTCTC
CCTTCCTTECC
CETTCTCTCT
TITCTTCITT
TTGCTCTTGT

GGGTTTGGGG
ATGAGGCAGG
CCTGCCATGG
GAGGGCCTCA
TCCTTCCTTC
CTTTCTTTICT
TTECTTTCTT
TICCCTCCCOT
CTCTCTCTTT
TCTTTCTITC
CACCCAGGCT

ca Primer 2 tcergeeTT
TAGCTGGQ&T TACAGGTGCC CACCACCACG
GGGTTTCACC ATGETTGGCCA GGCTGEGETCTC

CAAGTGATTC
CTCAGCTATT
AAACTCCTGA
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microsatélite Mmer-hk9b.

Geles de acrilamida. Mayra Silva Mmer—hk9b




Segregacion de alelos de microsatélites en una familia
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polymorphic
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Usado para identidad genética (paternidad) y mapeo de genes
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Comparacion de secuencias

AT T CAGGC AR C T AR A TTTGA R A AR A GRAACATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
AT T CAGGC AR T T AR A TTTGA R A A A A GAACATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
CATTCAGGCARCTTAAATTTGARARAAGARCATAGACATRACATARRATCTATCATCACTY
AT TCAGGCARCTTAAATTTGARA AR AGARACATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
AT T CAGG AR C T T AR A T T TR R A A A A GRARACATAGACATGATATARARATCTATCATCACTY
AT T CAGG AR C T T A A A T T TR R A A A A GAACATAGACATAATATARALRATCTATCATCACTY
AT T CAGGC AR C T AR A TTTGA R A AR A GRAACATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
AT T CAGGC AR T T AR A TTTGA R A A A A GAACATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
CATTCAGGCARCTTAAATTTGARARAAGARCATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
AT TCAGGCARCTTAAATTTGARA AR AGARACATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
AT T CAGG AR C T T A A A T T TR R A A A A GAACATAGACATAATATARALRATCTATCATCACTY
AT T CAGGC AR C T AR A TTTGAR A AR A GRAACATAGACATAACATARRATCTATCATCACTY
AT T CAGGC AR T T AR A TTTGA R A A A A GAACATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
CATTCAGGCARCTTAAATTTGARARAAGARCATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
AT T CAGGCARC T T AR A TTTGARA AR AGARACATAGACATGATATARRATCTATCATCACTY
AT T CAGG AR C T T A A A T T TR R A A A A GAACATAGACATAATATARALRATCTATCATCACTY
AT T CAGG AR C T T A A A T T TR R A A A A GAACATAGACATAATATARALRATCTATCATCACTY
AT T CAGGC AR C T AR A TTTGAR A AR A GRAACATAGACATAACATARRATCTATCATCACTY
AT T CAGGC AR T T AR A TTTGA R A A A A GAACATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
CATTCAGGCARCTTAAATTTGARARAAGARCATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY
AT TCAGGCARCTTAAATTTGARA AR AGARACATAGACATAATATARRATCTATCATCACTY



Formando Haplotipos
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D-loop
Regiones hipervariables

rRNA (12S, MTND5

16S)

Origen matrilineal
DNA pol

MTND2 3 ’ ﬂ
‘ ' MTND3

Caodigo de barra ‘

genético ATPase8

MTND1



Distribucion de Frecuencias Alélicas del Marcador Mmhk9 de la Merluza Peruana

Alelos :

LANCE 73
LANCE 77

Alelo 1
Alelo 2
Alelo 3
Alelo 4
Alelo 5
Alelo 6

Alelo 7

Alelo 8
Alelo 9
Alelo 10
Alelo 11

II Alelo 12

LANCE 16 ¢




REDES HAPLOTIPICAS DE LA MERLUZA PERUANA




Distribuciéon de haplotipos mitocondriales en merluza peruana

Los circulos negros indican las muestras de la region norte, los blancos las de la region sur y las
que no poseen indicador a la regiéon centro.




Sumario

» Diversidad Genética: monitoreado por
material genético: DNA (proporciones,
fluctuaciones, dinamica)

* Relaciones entre poblaciones,
especies; entorno ambiental, geografico,

temporal
* Andlisis de diversidad



