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	SECRETARIA DE POSGRADO
Facultad de Filosofía y Humanidades

Universidad Nacional de Córdoba – Argentina



CURSO DE DOCTORADO
ANÁLISIS DE LA VARIACIÓN GENÉTICA EN POBLACIONES HUMANAS
Docente: Dr. DARÍO DEMARCHI  (UNC – CONICET)
Consultas e inscripción: doctorado.antrop.cba@gmail.com
9 al 14 de Agosto de 2010. Se Dictará de 9 a 14  hs en Aula D de Posgrado, Pabellón Residencial de Filosofía y Humanidades, Ciudad Universitaria. Córdoba. 
Acredita 60 horas / 3 créditos

Modalidad de dictado

Clases teórico- prácticas. Los participantes trabajarán sobre una base de datos (genéticos o morfológicos), de preferencia sus propios datos, y seguirán los pasos necesarios para extraer la mayor cantidad de información posible de los mismos: Estructura genética, distancias biológicas, patrones espaciales de variación, fuerzas evolutivas que moldearon dicho patrón.  

Objetivo del curso

Proporcionar elementos teóricos y prácticos que permitan el trabajo autónomo en problemas relacionados con la variación genética de las poblaciones humanas.  

Modalidad de evaluación
Para la aprobación del curso los alumnos deberán realizar un trabajo final donde se aplicarán las técnicas aprendidas sobre una matriz de datos, de acuerdo a pautas orientadoras brindadas por el docente. 

 Requisitos de aprobación
 Haber cumplido con al menos el 80 % de asistencia y haber aprobado el trabajo final. 

Nota:
Se recomienda a los participantes traer computadora portátil y sus propios datos, en formato ascii (tipo block de notas)  para trabajar sobre los mismos: Matrices rectangulares con datos brutos y/o frecuencias, matrices de distancias, coordenadas geográficas de las muestras. Se proporcionará el software a utilizar durante el curso.
PROGRAMA

Estructura de la variación genética 

Equilibrio Hardy-Weinberg. Estadísticos F de Wrght - Nei.  Modelo de Harpending & Ward (1982): Fuerzas evolutivas  aleatorias y direccionales moldeando la estructura de la población. 

Distancias genéticas

Distancias geométricas y distancias basadas en modelos evolutivos. Modelo de alelos infinitos (IAM) y de evolución gradual (SMM). Postulados teóricos, distancias más usadas.  Correlación entre diferentes estimadores de distancias.

Representación gráfica de las matrices de distancias

Cluster Analysis y sus distintos algoritmos. Bondad de ajuste: coeficiente cofenético, consenso y bootstraps.  Técnicas de ordenación a partir de matrices de distancias: Coordenadas principales y escalamiento multidimensional.

Ordenación

Métodos de ordenación propiamente dichos: Análisis de componentes principales. Análisis de correspondencia o de promedios recíprocos. Método de la matriz R (Harpending y Jenkins 1973). 

Distribución espacial de la variación biológica

Modelo de aislamiento por distancia. Test de Mantel y su extension a tres matrices (test de Smouse-Long-Sokal). Autocorrelación espacial. Partición del espacio geográfico. Barreras genéticas.
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