
Temario 
 

Nombre del Taller: Análisis Bioinformático básico en genética de 
poblaciones y de la conservación  

Fecha: De 15/04/2024 al 19/04/2024 

Lugar/Sede:  

Horario: de 09.00 hasta 13.00 

 

Visión:  Lograr la implementación y desarrollo por parte de los estudiantes de 
pipelines bioinformáticos para el análisis básico de datos genéticos y 
genómicos. 

 

Misión: Encontrar y aprender a utilizar herramientas bioinformáticas para el 
análisis básico de diferentes marcadores genéticos 

 

Objetivo: Introducir a los participantes en el uso y manejo de herramientas 
bioinformáticas básicas que les permitan responder preguntas en el campo de la 
genética de poblaciones y de la conservación.  

 

Perfil de participantes de curso: El curso está dirigido a los alumnos de 
licenciatura (últimos semestres), maestría y doctorado que están trabajando con 
algún tipo de marcador molecular (SNPs o microsatélites) y/o están interesados 
de trabajar en el área de genética de población y de la conservación y que están 
interesados aprender manejo de datos bioinformático. El conocimiento y manejo 
de R o linux esta deseable, pero no es crucial. 

 

 

Coordinación general: Dr. Alfredo Ortega Rubio y Dra. Anastasia Klimova 

 

Instructores participantes/Institución:  

Dra. Anastasia Klimova, investigadora postdoctoral CIBNOR.  

Dr. Ricardo Vázquez Juárez, investigador CIBNOR 

Dr. Oscar Eduardo Juárez, investigadora postdoctoral CIBNOR 

 



Temario 
Temario. 

 

Lunes 15/04/2024  

Expositor: Oscar Eduardo Juárez, Anastasia Klimova, Ricardo Vázquez Juárez 

Tema: Introducción y repaso de conceptos básicos 

Subtema: 1. Distintos marcadores moleculares y sus diferencias.  

               2. Obtención de los marcadores tipo SNPs. 

 

Martes 16/04/2024 

Expositor: Anastasia Klimova 

Tema: Filtrado inicial de microsatélites y análisis básico 

Subtema: 1. Importancia de filtrado de los datos 

               2. Los principales filtros en análisis de microsatélites 

               3. Las principales herramientas bio-informáticas para el filtrado de 
microsatélites 

              4. Análisis básicos de resumen de microsatélites.  

 

 

Miércoles 17/04/2024 

Expositor: Anastasia Klimova 

Tema: Filtrado inicial de SNPs y análisis básico 

Subtema: 1. Importancia de filtrado de los datos tipo SNPs 

               2. Los principales filtros en análisis de SNPs 

               3. Las principales herramientas bio-informáticas para el filtrado de 
SNPs 

              4. Análisis básicos de resumen de SNPs.  

 

Jueves 18/04/2024 

Expositor: Anastasia Klimova 

Tema: Endogamia.  



Temario 
Subtema: 1. Endogamia y su importancia.  

                2. Estimación de la endogamia utilizando marcadores tipo SNPs.  

 

Viernes 19/04/2024 

Expositor: Oscar Eduardo Juárez, Anastasia Klimova, Ricardo Vázquez Juárez  

Tema: Dudas y repaso.  

Subtema: 1. Dudas específicas de los alumnos enfocadas a sus trabajos de 
tesis.  

                2. Repaso de los análisis.  

Criterios de evaluación: Asistencia (10%), Participación (30%), Manejo de 
problemas bioinformáticos reales (40%), trabajo final (20%). Durante cada día 
del curso los participantes deberán resolver los problemas bioinformáticos de 
manera individual, así como cada alumno tendrá que explicar a otros 
participantes del curso como lo logro hacer, explicando cada paso. Al final del 
curso a los alumnos se le proporcionará un archivo de datos genómicos reales, 
donde cada alumno de manera individual tendrá que llevar a cabo limpieza de 
los SNPs y análisis de genética poblacional y de la conservación, tratando de 
llegar a una interpretación, conclusión y discusión biológica sobre de los datos.  
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