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Oferta Trabajo Fin de Master (TFM):

Tutor/es: Miguel Arenas Busto

e-mail tutor/es: marenas@uvigo.es

Centro/Institucion/Empresa: CINBIO — Facultad de Biologia / Universidade de Vigo

Titulo: Evaluacion de modelos de sustitucion de diferente naturaleza molecular en la reconstruccion
filogenética

Breve resumen del trabajo (< 100 palabras):

La reconstruccion filogenética se realiza habitualmente con métodos probabilisticos que requieren un
modelo de sustitucién de evolucidon molecular. Existen modelos de sustitucion especificos para modelar la
evolucion de secuencias de nucleoétidos, codones y aminoacidos. Estos modelos difieren en sus
parametros, especialmente debido al diferente nlimero de estados del mondémero. Algunos estudios
indicaron que los modelos basados en codones producen inferencias filogenéticas mas realistas, mientras
que otros indicaron esto para los modelos basados en aminoacidos. Este TFM explorara que tipo de
modelos de sustitucion proporcionan reconstrucciones filogenéticas mas precisas.

Actividades a desarrollar:

Este TFM es totalmente computacional e incluye las siguientes actividades:

1. Simulaciones computacionales de alineamientos de secuencias de nucleotidos, codones y aminoacidos
bajo diferentes modelos de sustitucion adecuados para cada tipo de datos. Estas simulaciones
consistiran en, inicialmente, simular arboles filogenéticos aleatorios o basados en el coalescente y, a
continuacion, simular la evolucion de las secuencias sobre dichos arboles bajo un modelo de
sustitucion dado.

2. Inferencia de arboles filogenéticos de maxima verosimilitud a partir de los alineamientos de secuencias
simulados. Estas inferencias se realizaran bajo diferentes modelos de sustitucion, incluyendo el
modelo usado para las simulaciones y otros modelos de diferente naturaleza.

3. Calculo de distancias entre arboles simulados y arboles reconstruidos, incluyendo distancias basadas
en topologia y longitudes de ramas.

Se evaluaran diferentes modelos de sustitucion para cada tipo de mondémero (nucleétido, codéon y

aminodcido). En caso de disponer de suficiente tiempo, se explorara el posible efecto de la tasa de

sustitucion sobre la exactitud de las reconstrucciones filogenéticas.
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