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Nuestro grupo de investigacion de la Universidad de Vigo trabaja en diversos
proyectos en el ambito de la simulacién de procesos evolutivos por ordenador

LINEAS DE INVESTIGACION EN BIOCOMPUTACION

ESTRATEGIAS DE CONSERVACION DE RECURSOS GENETICOS

Cada vez es mayor el niUmero de especies que requieren de la intervencién humana para
evitar su extincién. Nuestro grupo disefia programas informaticos aplicables a la
evaluacion de la diversidad en poblaciones en cautividad y la gestibn de recursos
genéticos (Saura et al. 2008)

EVOLUCION MOLECULAR Y GENOMICA

Una limitacién de ciertas técnicas de rastreo gendmico como los AFLPs es la ocurrencia
de homoplasia debida a la co-migracion de fragmentos no homodlogos. Estamos
realizando estudios de simulacién para determinar codmo la homoplasia se encuentra
afectada por el tamafio y estructura de los genomas, y cual es su impacto sobre la
estimacion de la proporciobn de genes afectados por la seleccion natural y la
reconstruccion de la historia evolutiva de las especies (Caballero et al. 2008)

ESTIMACION DE PARAMETROS MUTACIONALES

\E’\j Utilizando programas informaticos, investigamos la naturaleza genética de la variacion
ALLGCETGCY . ., . e - ’

P y, en particular, la tasa de mutacion espontdnea y otros parametros mutacionales, asi
‘“%e como su impacto en las poblaciones naturales (Fernandez et al. 2005, Caballero 2006).

DESARROLLO DE HERRAMIENTAS DE SIMULACION DE GENOMAS

Hemos desarrollado una metodologia que permite la simulacién eficiente de genomas
hacia delante en el tiempo. Ellos nos permite contrastar el impacto del efecto combinado
de distintos procesos evolutivos sobre los patrones de ADN (Carvajal-Rodriguez 2008)

EVOLUCION IN SIiLICO DE VIRUS VIH y VPH

Estudiamos la evolucion de la resistencia en VIH-1 bajo diferentes condiciones
evolutivas. Utilizamos herramientas computacionales y simulacién para detectar
recombinacion en VPH (Angulo & Carvajal-Rodriguez 2007)
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