Todas las diferencias en las secuencias de los genes han aparecido
por mutacion.
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El destino de las mutaciones en las poblaciones esta dictado por
la seleccion natural y la deriva genética.
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¢ Mutacion favorable?
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Mutacion deletérea
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== Los cambios en la pauta de lectura pueden dar lugar a la aparicion de codones de terminacion
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¢ Mutaciones neutras?
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Table 2. Comparison of codon usage between 26 maize genes and a gene
encoding 2 Bacillus thuringiensis Cry1A(c) protein®

Maize® Bt* Amino Maize® Bt*

Codon* % % Acd Codon* %

GGG 16 22 lle ATA
GGA 13 40 | e ATT
GGT 21 28 lle ATC
GGC 50 10

Uso de codones sinonimos

The ACG
GAG 81 21 | The ACA
GAA 19 79 | Thr ACT
The ACC

GAT 24 75
GAC 76 25 | Trp TAG

GTG 40 20 | End TGA
GTA 3 40 | End TAG
GTT 17 30 End TAA
GTC 37 10
Cys TGT
GCG 24 23 | Cys TGC
GCA 13 26
GCT 27 39 | Tyr TAT

AUG Met | GCC 38 12 | Tyr TAC

AGG 26 14 | Lev TG
J Ala A AGA 7 42 TTA

GCC Aa A CGG 13 1

CGA 3 14
Slvas CGT 1" 25 ciT

GCGAaA Cac 0 :

AGT 5 27 T
AGC 28 7 TTC
TCG 16 13
TCA 10 CAG
TCT 14 18 CAA
TCC 27 15
CAT
AAG 30

32
AAA 10 68

12
28

AAT
AAC

19
81
100 100
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Posible distribucion de efectos de las mutaciones
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Sin embargo la tasa de sustitucion de mutaciones neutras solo
depende de la frecuencia de mutacion:

- Cada generacion aparecen N u nuevas mutaciones.
- La probabilidad de fijarse de cada una de ellas es 1/N.

- Por lo tanto, la tasa de sustitucion depende de u, no de N.

GRACCTCCCRAGCTCCATCARRCATCTCATCAH
GACCTCCCAGCTCCATCARRCATCTCATCA
e GACCTCCCAGCTCCATCARRCATCTCATCA
GACCTCCCARCTCCGTCARRCATCTCATCA
GACCTCCCAGCTCCGTCARRCATCTCATCH
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Distancias:

(1)

Secuencia 0

- -

Secuencia 1 Secuencia 2

ACGTGTAATC Secuencia 1

AC CTGCGATC Secuencia 2
* * % %

1 2 3 4

(2)




Modelos de cambio nucleotidico

Jukes-Cantor

Tiene en cuenta cambios multiples en un sitio. Tiene un solo
parametro a,igual a la probabilidad de cada tipo de sustitucion, por sitio y por
ano

c —

Distancia de Jukes-Cantor =

0.010000 | 0.010067

3 4 0.10 0.11
K =_Zln 1—51) 0.20 0.23
0.30 0.38

0.40 0.57
0.50 0.82




Estimacion del nimero de sustituciones por nucledtido (distancia
genética k) entre dos secuencias de ADN

Secuencia 1 IR e A T A G T A (S (e AR A ey AR A T G R (et (S A AN
Secuencia 2 TTC CAT AGT ACC GCA CTC GAA ATG CCA AAG

Transformacion entre el porcentaje de diferencias p y la distancia genética K

parcant difference

1 I
1.5 2

genelic dslance I(
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Se han encontrado dos secuencias diferentes para el gen X en dos especies, 1 y 2,
morfolégicamente similares.

Secuencia-1: 5’ ATG CCC CCA CCC CCC CAA GGG TTG ATG GGG CCC CAA TAA 3’
Secuencia-2: 5’ ATG CCC CCC CCC CCC GAA GGG TTA TTC GGG CCC CAA TAA 3'

Estime el tiempo de divergencia de las dos utilizando la proporcion de nucleétidos diferentes
(p) vy el modelo de Jukes-Cantor (K=-3/4 * In(1 - 4/3 * p)) si se sabe que la tasa de sustitucion
nucleotidica de la secuencia es de 0,0002 sustituciones/ano.

U C A G
UUU Phe | UCU Ser | UAU Tyr | UGU Cys
0 UuC Phe | UCC Ser UAC Tyr UGC Cys
UUA Leu | UCA  Ser UAA Final | UGA Final
VUG Leu UCG Ser UAG Final | UGG Trp
Cuu Leu | CCU Pro CAU His CGU Arg
e CuC Leu | CCC Pro CAC His CGC Arg
CUA Leu CCA Pro CAA GIn CGA Arg
CUG Leu | CCG Pro CAG Gin | CGG Arg
AUU lle ACU Thr | AAU  Asn | AGU  Ser
A AUC lle ACC Thr | AAC  Asn | AGC Ser
AUA lle ACA Thr AAA Lys | AGA Arg
AUG Met | ACG Thr AAG Lys | AGG Arg
GUU Vval | GCU Ala | GAU Asp | GGU Gly
o GUC Val GCC Ala GAC Asp | GGC Gly
GUA Vval | GCA Ala GAA Glu | GGA Gly
GUG Val |GCG Ala | GAG Glu | GGG QGly




Tasas de sustitucion para distintos
tipos de secuencias

lugares de cambio de sentido |

leader |

regiones a 5'cercanas g o




TABLE 6.1 Mean (below diagonal) and standard error (above diagonal) of

the number of nucleotide substitutions per 100 sites between
oTUs: UPGMA

oTv

oTu Human Chimpanzee Gorilla Orangutan Rhesus monkey

Human 0.17 0.18 0.25 0.41
Chimpanzee 1.45 0.18 0.25 0.42
Gorilla 1.51 1.57 0.26 041
Orangutan 2.98 294 3.04 0.40
Rhesus monkey  7.51 7.55 7.39 7.10

From Li et al. (1987b).

“The sequence data used are 5.3 kb of noncoding DNA, which is made up of two separate regions:

(1) the n-globin locus (2.2 kb) described by Koop et al. (1986), and (2) 3.1 kb of the n-d-globin inter-

genic region sequenced by Maeda et al. (1983, 1988). | Human

H C G 0
1,45

1,51 1,57 L_O -3 Chimpanzee
288 2,94 3,04 '
751 755 739 71

HC G Gorilla

154 0.77

G
0 2,96 3,04
R 7,53 7,35 71 1.49

Orangutan

0
R

Resus monkey




tid
da
..‘ dae .
P .' O »
d
alid 5
O
Odobenidae =
; P Ty
; N
beedt e >
PlorO00dde8 ..'”J/
P 0 d 3 7 =
e Uiz
Scoralica <]

-
d
Ja
plodontida
tenodactyiid
Diatorrryid 3
.
Dinomyd




D
Maxima Parsimonia

Se busca el arbol que requiera el menor numero de cambios

evolutivos para explicar las diferencias entre las OTUs que lo
componen

No todos los sitios son informativos. Lo son so6lo aquéllos que
favorecen uno de los posibles arboles frente a los demas

Tree | Tree Il Tree 111
() 1G A3 10\\ C2 1G //CZ
El o L J o
Site 3 :>c o A\\ //A A\\ A A\\
=
Site
= 20 Ad 3A Ad 4A A3
Sequence 1 2 3 4 5 6 7 8 9
1 A AGAGTG C A . - " -
2 A GCCGTGTC CG® A 1s LA, o
3 A G A TATTCTCA _ \,. \./ \.
4 A GAGA AT C Cc g >Sied //( LI //' C\< }/A T\\
' 2C G4 3T G4 4G T3
(c) 1G A3 1G G2 1G G2
v o o o
Site 5 G e A A A A A




Problema:

Elabore un arbol filogenético mediante el método de maxima
parsimonia.

12345678
GTGACTAG
GTGATTGG
ACGGATAA
ATGCATGA
ACGCATCA




Las filogenias de genes y de especies no siempre coinciden:

Ny

g, s

coincidencia no-coincidencia por fijacion no-coincidencia por
posterior del polimorfismo transferencia horizontal




