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1. DATOS BÁSICOS DEL TFG:

Título: Análisis de genes asociados con las plagas de la langosta del desierto al nivel gonadal

Descripción general (resumen y metodología):

Descripción y metodología:
Las plagas de langostas son un fenómeno de gran importancia tanto económica como científica.
Las recurrentes plagas de langostas no solamente devastan ecosistemas y economías, sino que
también presentan una oportunidad para investigar una plétora de cuestiones; desde biología de
poblaciones a funciones moleculares e interacción ambiente-genes. Por su parte, las gónadas y
reproducción son esenciales para el desarrollo del estado plaga.
Encontrar genes asociados con el estado plaga de langostas proporcionaría material para intentar
estrategias de lucha contra dichas plagas. La transcriptómica basada sobre RNAseq como método
permite identificar genes cuyos niveles de expresión cambian entre estados (en este caso gónadas
de langostas solitarias y las de langostas gregarias). Por su parte, la PCR cuantitativa permite
confirmar los resultados de algunos de los genes resaltados en el primer análisis. Por su parte, los
análisis funcionales permiten caracterizar la implicación de genes individuales en el fenómeno.

Tipología: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.

Objetivos planteados:

Objetivos:
Nuestro objetivo es entonces identificar genes cuya expresión cambia entre los estados plaga y no
plaga de la langosta del desierto, Schistocerca gregaria. Confirmaremos, mediante qPCR, algunos
de los resultados anteriormente obtenidos por RNAseq. Finalmente llevaremos a cabo una
caracterización funcional de algunos de los genes asociados con el estado plaga al nivel gonadal.
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

Recomendaciones:
Interés, dedicación, ganas de aprender, leer Mohammed Bakkali. A bird's-eye view on the modern
genetics workflow and its potential applicability to the locust problem. Comptes Rendus. Biologies,
Volume 336 (2013) no. 8, pp. 375-383. doi : 10.1016/j.crvi.2013.07.002. https://comptes-
rendus.academie-sciences.fr/biologies/articles/10.1016/j.crvi.2013.07.002/
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