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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Aplicaciéon del satelitoma como herramienta gendémica para el estudio de la hibridacién e
introgresién entre Erysimum merxmuelleri y Erysimum lagascae.

Descripcion general (resumen y metodologia):

Resumen general

La hibridacién entre especies emparentadas constituye un proceso evolutivo de gran importancia,
capaz de generar patrones complejos de intercambio genético y de contribuir tanto a la
diversificacién como a la erosién de la integridad genética de las especies implicadas. En este
contexto, el presente Trabajo de Fin de Grado propone el andlisis de la hibridacién e introgresién
entre Erysimum merxmuelleri y Erysimum lagascae en una zona hibrida localizada en Portugal,
mediante el uso, como marcador genético, de las familias de ADN satélite que conforman el
satelitoma. Para ello, se caracterizard en primer lugar el repertorio de ADN satélite de las
poblaciones parentales puras, con el fin de identificar familias diferenciales entre ambas especies.
Posteriormente, esta informacién se utilizard para evaluar la composicién genémica de las
poblaciones hibridas, estimar la direccionalidad del flujo génico e inferir el grado de introgresién
presente en los individuos analizados. Este enfoque permitird, ademas, valorar el potencial del ADN
satélite como herramienta molecular en el estudio de procesos de hibridacién en plantas,
aportando una perspectiva novedosa sobre la dindmica evolutiva de este complejo hibrido.

Metodologia

El presente trabajo tendrd un enfoque fundamentalmente bioinformético. La identificacién de las
familias de ADN satélite que conforman el satelitoma de cada especie se realizard mediante
andlisis de agrupamiento basado en grafos utilizando la pipeline RepeatExplorer2, junto con el
mddulo TAREAN (Névak et al., 2020), en el entorno del portal Galaxy. Para cada especie, se
seleccionaradn aleatoriamente lecturas pareadas de distintos individuos hasta alcanzar una
cobertura aproximada de 0,5x.

RepeatExplorer2 agrupa las lecturas en cllisteres, permitiendo identificar aquellas secuencias
correspondientes a ADN satélite. Ademdas de los cllusteres clasificados automdticamente como
familias de ADN satélite, se examinaran también aquellos con una topologia esférica o anular, con
el fin de detectar posibles familias de ADN satélite y determinar la secuencia consenso del
mondmero de cada una de ellas.

Una vez obtenidas las secuencias consenso de todas las familias de ADN satélite, se llevard a cabo
un andlisis BLAST “todos contra todos” mediante blastn, empleando un umbral de significacién de
E=0,001, con el objetivo de identificar similitudes entre familias dentro de cada especie y entre
especies. Posteriormente, la abundancia y divergencia de cada familia se evaluard en una nueva
muestra de lecturas con cobertura aproximada de 0,5x, utilizando RepeatMasker con la opcién “-a”
y el motor de blisqueda RMBlast, lo que permitird alinear las lecturas con la coleccién de
secuencias satelitales previamente caracterizadas.

Este andlisis se realizard inicialmente en las especies parentales, empleando librerias especificas
de cada satelitoma, y después en los hibridos, utilizando una libreria combinada con las secuencias
de ADN satélite de ambas especies. De este modo, serd posible estimar la composicién del
satelitoma de los hibridos, asi como su similitud relativa con cada uno de los genomas parentales.

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




Objetivos planteados:

Objetivo general
Evaluar la utilidad del satelitoma como herramienta genémica para el estudio de la hibridacién e
introgresién entre Erysimum merxmuelleri y Erysimum lagascae.

Objetivos especificos

1. Caracterizar el satelitoma de las poblaciones parentales puras de ambas especies.

2. Identificar familias de ADN satélite diferenciales entre E. merxmuelleri y E. lagascae.

3. Analizar la composiciéon del ADN satélite de los individuos hibridos presentes en la zona de
contacto.

4. Estimar la direccionalidad del flujo génico entre ambas especies.

5. Cuantificar el grado de introgresién en las poblaciones hibridas.

6. Valorar el potencial del satelitoma como marcador genédmico en el estudio de la hibridacién
interespecifica en plantas.
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