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ANEXO I
PROPOSTA DE PROXECTOS DE INVESTIGACION STEMbach

Direcciéon do proxecto

Nome: Juan José Hermida Lago

Enderezo electréonico: jhermida@edu.xunta.gal Teléfono: 656468702

Co-direccion do proxecto

Nome: Paloma Moran Martinez

Enderezo electrénico: paloma@uvigo.gal Teléfono:
Nome:

Enderezo electrénico: Teléfono:
Bienio 2025 - 2027

Numero de participantes (max. 4) 1

NOTA: Os custos derivados da execucion deste proxecto de investigacion tales como os desprazamentos do
profesorado da Uvigo ao centro educativo ou doutras actividades establecidas no plan de traballo, correrdn a cargo
do centro educativo ao que se asigne este proxecto.

Titulo

Da herdanza materna ao xenoma completo: estrutura poboacional do raposo (Vulpes vulpes) en Europa
mediante marcadores nucleares

Resumo

A distribucién das poboaciéns en Europa estiveron fortemente influenciadas polas dindmicas
migratorias despois do ultimo periodo glaciar. Os estudos filoxeograficos permiten abordar a
caracterizacién dos procesos histéricos, ecoldxicos e evolutivos que subxacen as relaciéns
xenéticas entre poboacions. O raposo (Vulpes vulpes) é un mesomamifero amplamente
distribuido en Europa sobre o que se discute a pegada que na actual estrutura xenética das
suas poboacidns tivo o feito de refuxidrense no sur de Europa durante o ultimo periodo glaciar
e posterior recolonizacién do continente. A subestruturacion poboacional do raposo
empregando alozimas e ADN mitocondrial non ofrece resultados claros e concluintes pois este
tipo de marcadores xenéticos presenta certas limitacions polas slas caracteristicas.

Este traballo analiza a estrutura xenética do raposo (Vulpes vulpes) mediante o emprego de
marcadores nucleares para comprobar se as sUas poboacidns europeas presentan
subestruturacién e como influiron factores histéricos como glaciacidns, refuxios climaticos e
barreiras xeograficas na sua evolucidn. Para iso secuenciaranse tres fragmentos intrénicos dos
xenes CHRNA1, VTN e FES en mostras recollidas de raposos en diferentes zonas de Galicia e
compararonse con secuencias doutros exemplares europeos. Estimarase a diversidade
xenética e realizarase unha andlise de estrutura poboacional mediante AMOVA e de
correlacién entre as distancias xenéticas e xeografica entre as diferentes poboacidns.
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Obxectivo

O obxectivo deste traballo é secuenciar tres fragmentos intrénicos dos xenes CHRNA1, VTN e FES, a
partir de diferentes raposos e establecer as relacions filoxeograficas entre eles e con outros individuos
doutras poboaciéons de Europa a partir da comparacion de secuencias de ADN obtidas das bases de
datos.

Plan de traballo

Ultimo trimestre de 2025 (set — dec): Redacidn do proxecto de investigacion. Definicién do
problema, hipdtese e obxectivos.

Primeiro trimestre de 2026 (xan — mar): Preparacién dos materiais necesarios para levar a
cabo a fase experimental. Recollida de mostras e seleccién de cebadores. Elaboracién dun
cronograma de traballo no laboratorio.

Segundo trimestre 2026 (abr- xul): Realizacién da parte experimental e obtencion de datos.
Os traballos realizaranse nos laboratorios do Departamento de Xenética unha vez
coordinado o traballo coas persoas responsables. Realizarase a extraccién de ADN, a
amplificacidén de secuencias e a secuenciacion das mesmas no servizo de secuenciacién do
CACTI.

Ultimo trimestre 2026 (set — dec): Andlise e interpretacién de datos.

Primeiro trimeste 2027 (xan — mar): Redacidon da memoria e elaboracién da presentacién.
Abril de 2027: Lectura e defensa do traballo de investigacion.
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