Investigaciones RECURSOS HUMANOS
I Sgliﬁ'ﬁgzﬂe PROGRAMA DE EDUCACION CONTINUA

Temario

Actividad (especificar Curso/Taller/Diplomado, etc.): Curso

Tipo de Actividad (Complementaria, Externa): Externa

Nombre de la Actividad: Metabarcoding de comunidades de eucariontes

Modalidad (especificar Presencial, A distancia, Mixto): Mixto

Total de Horas (especificar Teéricas, Practicas y Totales): 40

Fecha: 23 al 27 de marzo del 2026

Nivel (especificar - pueden ser varias - Técnico, Licenciatura, Posgrado):
Licenciatura, posgrado, investigadores y técnicos

Idioma: Espaniol

Descripcion de la Actividad: El curso Metabarcoding de comunidades de eucariontes
esta disefiado para introducir a estudiantes de posgrado, investigadores y técnicos en
el uso de herramientas moleculares y bioinformaticas para el monitoreo de la
biodiversidad de organismos eucariontes mediante el anaisis de el ADN ambiental y de
comunidades. A lo largo de cinco dias los participantes adquiriran conocimientos
tedricos y habilidades practicas para implementar proyectos de metabarcoding, desde
el disefio experimental y la recoleccion de muestras, hasta el procesamiento
bioinformatico y el analisis ecolégico de datos. El curso se centrara en el uso de la
herramienta DADAZ2 para la inferencia de variantes de secuencia (ASVs), control de
calidad, remocion de errores y asignacion taxondémica. También se incluirdn sesiones
sobre deteccion de especies especificas mediante qPCR y ddPCR, analisis de
diversidad con R (usando paquetes como phyloseq, vegan y ggplot2), asi como
buenas practicas de laboratorio y control de contaminacién. Se fomentara un ambiente
colaborativo y participativo, con sesiones practicas guiadas que permitiran a los
asistentes aplicar lo aprendido a proyectos reales. El curso termina con la
presentacion de proyectos disefiados por los participantes, promoviendo la integracion
de los conceptos y herramientas adquiridos.
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Vision: Buscamos capacitar a investigadores, estudiantes y técnicos con los
conocimientos y habilidades necesarias para incorporar el metabarcoding en sus
proyectos de investigacion, evaluacién ambiental y conservacion biologica. Aspiramos
a que los participantes no solo dominen los aspectos técnicos del procesamiento y
analisis de datos, sino que también comprendan el potencial transformador de estas
metodologias para generar conocimiento util, reproducible y de alto impacto en la
gestion de la biodiversidad. Promovemos una vision integradora, donde la ciencia
molecular se pone al servicio de la ecologia, la conservacion y la toma de decisiones
basada en evidencia.

Mision: El curso de Metabarcoding de comunidades de eucariontes tiene como
mision capacitar a investigadores, estudiantes y técnicos en el uso de herramientas
moleculares y bioinformaticas para el estudio de la biodiversidad en ambientes
acuaticos. A través de una combinacion de teoria y practica, buscamos proporcionar
conocimientos sélidos sobre el metabarcoding, desde la recoleccion y procesamiento
de muestras hasta el andlisis e interpretacion de datos con enfoques bioinformaticos.
A través de este curso, promovemos la formacién de una comunidad interdisciplinaria
comprometida con la aplicacién de la genética y la bioinformatica en la conservacién y
monitoreo de la biodiversidad marina, impulsando el uso de tecnologias innovadoras
para la toma de decisiones informadas en investigacion y gestion ambiental.

Objetivo: Capacitar a los participantes en el uso de técnicas de metabarcoding para el
analisis de ADN ambiental y de comunidades, para la deteccion y monitoreo de
especies y comunidades en ecosistemas marinos. A través de un enfoque tedrico-
practico, los asistentes aprenderan a disefiar y ejecutar estudios de metabarcoding,
desde la recoleccion de muestras y procesamiento en laboratorio, hasta el analisis
bioinformatico e interpretacion de datos utilizando DADAZ.

Este curso busca proporcionar las habilidades necesarias para:

1. Comprender los fundamentos tedricos del ADN ambiental y el metabarcoding
aplicado a muestras ambientales en estudios ecolégicos.

2. Aplicar buenas practicas en la toma de muestras y manejo de ADN ambiental
en laboratorio, minimizando riesgos de contaminacion.

3. Implementar un pipeline bioinformatico para el procesamiento y analisis de
secuencias, con énfasis en control de calidad, asignacion taxonémica y analisis
de diversidad.
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4. Interpretar resultados ecoldgicos y generar visualizaciones efectivas para
estudios de biodiversidad.

5. Disefar estudios de metabarcoding adaptados a distintas preguntas ecolégicas
y de conservacion.

Al finalizar el curso, los participantes estaran preparados para integrar el
metabarcoding en sus proyectos de investigacion y contribuir al desarrollo de
estrategias de monitoreo de biodiversidad en ecosistemas marinos.

Lugar/Sede: Presencial Sala 1 y en linea plataforma zoom

¢A quién va dirigido?: Este taller esta dirigido a estudiantes de posgrado,
investigadores y técnicos con conocimientos previos en biodiversidad, ecologia o
biologia de comunidades y bioinformatica, interesadas en aprender métodos genéticos
para la evaluacion de la biodiversidad y sus aplicaciones ecoldgicas.

Pre-requisitos: N/A

Horario: 9:00 — 17:00 h

Coordinacion general de la Actividad (Nombre/Institucién): Centro de
Investigaciones Bioldgicas del Noroeste S.C.

Instructores participantes (Nombre/Institucion):

¢ Dra. Tania Valdivia Carrillo, Investigadora postdoctoral CIBNOR SECIHTI
e Dr. Miguel Angel Martinez Mercado, Investigador postdoctoral CIBNOR SECIHTI
e Dr. Fausto Valenzuela Quifionez, Investigador Titular B CIBNOR

Temario. (por dia, mencionando a los profesores participantes en cada seccion)

Lunes 23 de marzo del 2026

9:00 - 11:00 Tema: Presentacién. Ponentes y participantes del curso
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Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo, Dr. Fausto Valenzuela Quifionez, Dr. Miguel A. Martinez
Delgado
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Objetivo de la sesidn: Dar la bienvenida a los participantes e introducir el propdsito general del
curso, la estructura del programa, los objetivos de aprendizaje y la dinamica de trabajo. Ademas,
se presentaran los ponentes y se facilitara una primera interaccion entre los participantes para
fomentar un ambiente colaborativo desde el inicio.

Subtema:
® Bienvenida oficial e introduccion por parte de la coordinacién general.
® Presentacion del equipo docente: formacién, lineas de investigacién y rol dentro del curso.
® Presentacion breve de los participantes (nombre, afiliacion, intereses y expectativas).
® Descripcién general del curso:
O Proposito y objetivos de aprendizaje.
O Contenidos y estructura del programa diario.
O Herramientas que se utilizaran durante el curso (R, RStudio, DADA2, etc.).
O

Recursos disponibles y modalidad de trabajo (clases tedricas, practicas
computacionales, presentaciones, trabajo en equipo).

® Espacio para resolver dudas logisticas y técnicas.

Dinamica sugerida:
® Ronda de presentaciones con diapositivas compartidas o pizarra colaborativa.

® Encuesta rapida (puede ser en tiempo real) sobre nivel de experiencia previa en
bioinformatica, R, eDNA, etc.

® Revision general del cronograma con énfasis en hitos clave como la presentacion final de
proyectos.

11:00 — 11:20 am Receso
11:20 - 13:00 Tema: Introduccion al eDNA, metabarcoding, qPCR y ddPCR

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:
Proporcionar una visiéon general de los fundamentos tedricos del ADN ambiental (eDNA) y las
principales metodologias asociadas para el estudio y monitoreo de la biodiversidad. Se
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presentaran los principios del metabarcoding, asi como las técnicas de deteccion dirigida de
especies mediante gPCR y ddPCR, resaltando sus ventajas, limitaciones y aplicaciones en
contextos ecolégicos y de conservacion.
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Subtema:

® ,;Qué es el ADN ambiental?
O Definicién, origenes y tipos de ADN detectado en muestras ambientales.
O Diferencias entre ADN intracelular y extracelular.

® Aplicaciones del eDNA en ecosistemas acuaticos y marinos.

® Introduccion al metabarcoding:
O Fundamento molecular (amplificacion de genes marcadores universales).
O Ventajas frente a métodos tradicionales de monitoreo bioldgico.

O Ejemplos de aplicaciones reales (inventarios, comunidades bentdnicas,
conectividad, etc.).

® gPCR yddPCR en eDNA:
O Principios basicos de cuantificacion de ADN para especies objetivo.
O Comparacion entre qPCR y ddPCR (sensibilidad, precision, costos).
O Casos de estudio y complementariedad con metabarcoding.
Enfoque didactico:
® Exposicién con ejemplos visuales y casos reales publicados.
® Espacio para preguntas y discusién sobre cuando es mas apropiado usar cada técnica.
Materiales sugeridos:
® Graficos comparativos entre métodos.
® | ectura breve complementaria (revisién reciente o estudio de caso).
® Diagrama de flujo general de un estudio eDNA (deteccién unica vs metabarcoding).

13:00 — 14:00 | Comida
14:00 - 15:00 Tema: Diseno experimental. Disero de proyectos

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:
Introducir los elementos clave para planear y disefiar proyectos de investigacion basados en ADN
ambiental, con énfasis en metabarcoding y deteccion especifica de especies. Se destacara la
importancia de un disefio experimental solido para garantizar la robustez, reproducibilidad y
aplicabilidad de los resultados. Que cada participante tenga claridad sobre los elementos esenciales
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para desarrollarlo durante el taller.
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Subtema:
® Principios del disefio experimental en estudios de eDNA:
O Definicién de objetivos y preguntas de investigacion.
O Seleccion del enfoque metodoldgico: metabarcoding vs qPCR/ddPCR.
O Tipos de muestra y estrategias de muestreo segun la pregunta ecoldgica.
® Consideraciones practicas:
O Numero de réplicas ecoldgicas y técnicas.
O Controles negativos y blancos.
O Profundidad de secuenciacién y capacidad de deteccion.
® Herramientas de planificacién y presupuesto:
O Eleccién de marcadores genéticos y primers.
O Consideraciones sobre analisis bioinformatico posterior.

® Ejemplos de esquemas de disefio para distintos escenarios (monitoreo de comunidades,
deteccion de invasoras, comparacion de habitats, etc.).

Enfoque didactico:
® Charla guiada con ejemplos reales.

® Preguntas orientadoras para que los participantes empiecen a definir su propio proyecto.

15:00 — 15:10 pm Receso
15:10 — 15:30 Tema: Trabajo de campo: Técnicas de muestreo para ADN ambiental

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesidn:

Brindar una introduccion a las distintas metodologias de muestreo utilizadas para recolectar ADN
ambiental (eDNA) en ecosistemas marinos y costeros, destacando la importancia de la planeacién
del muestreo, el manejo adecuado de las muestras y las estrategias para evitar contaminacién
cruzada. Que los participantes comprendan las variables clave del muestreo de eDNA y como
elegir la estrategia adecuada para sus propios proyectos, integrando criterios logisticos,
ecoldgicos y moleculares.

Subtema:

® Tipos de muestras para eDNA: agua, sedimentos, biofilms, plancton, tejidos, entre otros.
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® Métodos de recoleccion: muestreo manual, bombas peristalticas, jeringas, botellas Niskin.
Volumenes y frecuencias de muestreo segun el tipo de estudio.

® Técnicas de pretratamiento: filtracion en campo o laboratorio, congelamiento, preservacion
con tampones (etanol, CTAB, Longmire, etc.).

® Protocolos para evitar la contaminacion: uso de guantes, bolsas selladas, tubos estériles,
desinfeccién de material.

® | ogistica de campo en ambientes marinos: transporte, conservacion, documentacion.
Enfoque didactico:
® Revisién de ejemplos visuales de distintos métodos de muestreo.

® Discusion sobre ventajas y limitaciones de cada técnica segun el ambiente y el objetivo del
estudio.

® Espacio para resolver dudas practicas sobre disefio de campanas de muestreo.
15:30 — 17:00 Tema: Trabajo de laboratorio: Extraccion de ADN. Primers. PCR.

Preparacion de librerias de amplicones

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:

Familiarizar a los participantes con los pasos fundamentales del procesamiento de muestras en el
laboratorio para estudios de ADN ambiental, desde la extraccion de ADN, la seleccion de primers
y la amplificacién por PCR, hasta la preparacion de librerias de amplicones para secuenciacion
masiva. Que los participantes comprendan el flujo completo del procesamiento en laboratorio para
metabarcoding, con especial atencion a los puntos criticos donde puede comprometerse la calidad
del andlisis posterior.

Subtema:
® Extraccion de ADN:
O Métodos comunes (kits comerciales, protocolos caseros).
O Factores que afectan el rendimiento y la calidad del ADN.
O Manejo de inhibidores y muestras con bajo contenido de ADN.
® Diseio y seleccion de primers:

O Marcadores genéticos comunes en metabarcoding de eucariontes (COI, 18S, 12S,
etc.).

O Consideraciones para elegir entre primers universales vs especificos.
O Introduccion al sesgo por primers y su efecto en la diversidad detectada.

® PCRYy preparacion de librerias:
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O Etapas de amplificacion: PCR convencional, indexacion, limpieza.
O Buenas practicas de laboratorio para evitar contaminacion.
O Estrategias de multiplexado: etiquetas, adaptadores y placas.
O Controles necesarios: blancos de extraccion, controles negativos y positivos.
Enfoque didactico:
® Explicacion paso a paso del flujo de trabajo de laboratorio con esquemas ilustrativos.
® Revisidén de ejemplos de protocolos utilizados en proyectos reales.

® Espacio para discusion sobre como adaptar protocolos segun el tipo de muestra y
marcador.

Se comenzara a relizar pruebas para la conexion al servidor.

Martes 24 de marzo del 2026

9:00 — 11:00 Conexion al servidor

Expositoras/es:

® Dra. Tania Valdivia Carrillo
® Dr. Fausto Valenzuela Quinonez

® Dr. Miguel A. Martinez Delgado

Objetivo de la sesion:

Guiar a los participantes en el acceso y uso de un servidor remoto para el procesamiento
de datos de secuenciacion. Esta sesion es clave para garantizar que todas y todos
puedan ejecutar analisis pesados y reproducibles en un entorno bioinformatico comun.
Que todas las personas participantes puedan acceder correctamente al servidor remoto,
navegar por su estructura, subir sus datos y estén listas para iniciar el analisis
bioinformatico de sus muestras en las siguientes sesiones.

Subtema:

® ,Qué es un servidor y por qué lo usamos en bioinformatica?
® Acceso al servidor por linea de comandos (SSH).

® Estructura de carpetas del servidor del curso.

® Subida y descarga de archivos (uso de scp, rsync, o alternativas como FileZilla).
® Gestidn de scripts y ejecucion de tareas en el servidor.

® Buenas practicas:

O Organizacion de carpetas y resultados.




Investigaciones RECURSOS HUMANOS

Biolégicas

del Noroeste PROGRAMA DE EDUCACION CONTINUA

Temario

O Trabajo colaborativo y manejo de conflictos.
O Cuidado con la sobreescritura de archivos.
® Solucion de errores comunes de conexion y permisos.

Enfoque didactico:

® Conexion real al servidor durante la sesion.
® Revision paso a paso del proceso de acceso y navegacion.

® Acompafiamiento personalizado en caso de problemas técnicos.
® Entrega de guia escrita con comandos basicos y configuraciones sugeridas.
°

11:00 — 11:20 am Receso
11:20 — 13:00 Tema: Introduccién a Linux, Unix y R

Expositor: Dr. Miguel A. Martinez Delgado

Objetivo de la sesion:
Brindar a los participantes una introduccion practica al entorno de trabajo que se utilizara
durante el anadlisis bioinformatico. Se abordaran los fundamentos del uso de la linea de
comandos en sistemas tipo Unix/Linux y los conceptos basicos del lenguaje de
programaciéon R, ambos esenciales para ejecutar los analisis de metabarcoding con DADA2
y otras herramientas. Que los participantes se familiaricen con el uso de la terminal y R para
trabajar con datos de secuenciacién, y que puedan navegar de forma auténoma por su
entorno de trabajo, preparar carpetas, cargar scripts y ejecutar comandos basicos
necesarios para el pipeline.

Subtema:

® ,Por qué usamos Linux y R en bioinformatica?
® Navegacion basica en la terminal:

O Estructura de directorios.

O Comandos esenciales: 1s, cd, mkdir, cp, mv, rm, nano, chmod, head, grep,
less, efc.

® Gestidn de archivos y permisos.
® |Introduccién a R:
O Conceptos basicos: variables, vectores, funciones, paquetes.

O Uso de RStudio y R Markdown.
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O Estructura de un script en R.
O Carga e instalacion de paquetes (install.packages, library).

® Buenas practicas para organizacion de proyectos bioinformaticos (nombres de
archivos, estructura de carpetas, bitacoras).

Enfoque didactico:

® Demostracion en vivo por terminal y RStudio.
® Ejercicios interactivos guiados paso a paso.

® Entrega de una hoja de comandos y atajos utiles.

13:00 — 14:00 Comida

14:00 — 15:00 Importacion y visualizacién de datos crudos (FASTQ)

Expositores:

® Dr. Fausto Valenzuela Quifionez
® Dr. Miguel A. Martinez Delgado

Objetivo de la sesion:

Introducir a los participantes en el reconocimiento, organizacion e inspeccion de archivos
de datos crudos provenientes de secuenciacién masiva en formato FASTQ, preparando el
camino para las etapas posteriores del analisis con DADA2. Que los participantes
reconozcan correctamente los archivos FASTQ, comprendan su estructura y puedan
realizar una inspeccion inicial de la calidad de las secuencias, sentando las bases para el
control de calidad y filtrado en las siguientes sesiones.

Subtema:

® ,; Qué es un archivo FASTQ?
O Estructura del archivo: encabezado, secuencia, simbolo +, calidad (Phred).

O Paired-end vs single-end.

® Exploracion e inspeccion de archivos FASTQ con linea de comandos (head, less,
grep).

® Introduccion a la calidad de las lecturas:
O Concepto de score Phred.
O Patrones comunes de calidad por ciclo.
® Organizacion de archivos para analisis en DADAZ2:

O Nombrado consistente de archivos.




® Pre

® Dr.
® Dr.

Objetivo

Introducir
secuencia
especifica

capacidad

Subtema:

Enfoque didactico:

® Ejercicios practicos: visualizacion directa de archivos FASTQ en el servidor.
® Uso de ejemplos con errores comunes (archivos corruptos, mal nombrados).

formato.

15:00 — 15:10 pm Receso
15:10 — 15:30 Tema: Control de calidad (filtrado y trimming)

Expositores:

con DADAZ2. Que los participantes comprendan la Iégica del control de calidad y estén en

y la inferencia de ASVs.

® Fundamentos del control de calidad en secuencias de alto rendimiento:

® Herramientas comunes para quality control (mencion breve):

® Parametros clave en filterandTrim():

RECURSOS HUMANOS
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O Estructura de carpetas de trabajo.

O Verificacion de correspondencias entre archivos forward y reverse.

guntas dirigidas para familiarizar a los participantes con la interpretacion del

Fausto Valenzuela Quifionez
Miguel A. Martinez Delgado

de la sesion:
a los participantes en los conceptos fundamentales del control de calidad de
s obtenidas por secuenciacion masiva y guiarlos en la aplicacion de herramientas
s para el filtrado y recorte (trimming) de lecturas de baja calidad antes del analisis

de aplicar filtros adecuados para limpiar sus datos antes del aprendizaje del error

O Degradacion de calidad a lo largo de la lectura.
O Contaminacion con adaptadores y secuencias indeseadas.

O Importancia de remover regiones de baja calidad para evitar errores en el
analisis posterior.

O FastQC, Cutadapt, Trimmomatic.

O Enfoque en el filtrado con filterandrrim() de DADAZ2.

@) trunclLen, maxN, maxEE, truncQ.

O Cobmo elegir valores adecuados en funcién de la visualizacién previa.
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Enfoque didactico:

® Demostracion practica en R usando funciones de DADA2.
® Revision rapida de resultados de filtrado: cantidad de reads retenidos vs
descartados.

® Conversacion sobre el balance entre calidad y cantidad de datos.

15:30 — 17:00 Tema: Aprendizaje del error

Expositores:

® Dra. Tania Valdivia Carrillo
® Dr. Miguel A. Martinez Delgado

Objetivo de la sesion:
Explicar el fundamento y la importancia del modelo de error en el pipeline de DADA2, y
guiar a los participantes en la aplicacién de los pasos necesarios para estimar y visualizar
los perfiles de error a partir de sus propias secuencias filtradas. Que los participantes
comprendan el funcionamiento del modelo de error en DADA2, puedan ejecutarlo
correctamente sobre sus datos, y sean capaces de interpretar su salida para tomar
decisiones informadas antes de continuar con la inferencia de ASVs.

Subtema:

® ; Por qué es importante aprender un modelo de error en metabarcoding?
O Comparacién con métodos de clustering tradicionales (OTUs).

O Rol del modelo de error en la inferencia precisa de variantes de secuencia
(ASVs).

® Introduccion a la funcion 1carnerrors () de DADAZ2:
O ¢Qué calcula? ; Como interpreta los patrones de error?
O Diferencia entre forward y reverse reads.
O Visualizacion del ajuste del modelo (piotErrors ().

® Buenas practicas y criterios para evaluar la calidad del aprendizaje:
O ¢ Cuando es necesario volver a filtrar o ajustar parametros?
O ¢Qué hacer si el modelo no converge adecuadamente?

Enfoque didactico:

® Ejecucion del proceso completo en R, paso a paso.
® Visualizacién e interpretacion de las graficas de error generadas.
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® Discusion abierta sobre como los errores pueden afectar los resultados posteriores.
Miércoles 25 de marzo del 2026
09:00 — 11:00 Tema Denoising e inferencia de ASVs, clustering
Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:

Guiar a los participantes en la etapa central del pipeline de DADAZ: la inferencia de
variantes de secuencia (ASVs) a partir de lecturas depuradas, utilizando un enfoque de
denoising que permite identificar secuencias reales presentes en la muestra, eliminando
errores sin necesidad de agrupar por similitud. Que los participantes comprendan como y
por qué se infieren ASVs a partir de sus secuencias, ejecuten el proceso con éxito sobre
sus datos, y estén listos para continuar con el ensamblaje de pares y la generacion de la
tabla de secuencias.

Subtema:

® ;Qué es el denoising?
O Diferencias conceptuales entre denoising y clustering.

O Ventajas del enfoque ASV frente a OTUs (resolucién, reproducibilidad,
trazabilidad).

® Inferencia de ASVs con DADAZ2:

O Uso de la funcién dada() y como se conecta con el modelo de error
aprendido.

O Parametros clave y recomendaciones para optimizar resultados.
® Resultados generados:
O Secuencias inferidas por muestra.
O Recuento de abundancia de ASVs.
O Como evaluar si la inferencia fue exitosa.
® Introduccién al concepto de clustering (sin aplicacion directa en esta etapa):
O Mencién breve de herramientas como SWARM o VSEARCH.

O Contextos en los que el clustering sigue siendo util (comparaciones entre
métodos, otros pipelines).

Enfoque didactico:

® Demostracion practica del uso de dada() en forward y reverse reads.
® Visualizacion de resultados intermedios.
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® Discusion sobre el impacto del denoising en la precision del analisis ecologico.

11:00 - 11:20 am Receso

11:20 — 13:00 Tema: Unién de pares (si se trata de lecturas paired-end)

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:
Ensenar a los participantes a unir lecturas forward y reverse obtenidas mediante
secuenciacion paired-end, utilizando funciones del paquete DADA2, y destacar los
beneficios y requisitos de una correcta union de pares para mejorar la precision y cobertura
del analisis de metabarcoding. Que los participantes comprendan la légica y los requisitos
para unir lecturas paired-end, realicen exitosamente la uniéon en sus propios datos, y
cuenten con un conjunto limpio de secuencias ensambladas para los pasos posteriores del
pipeline.

Subtema:

® ; Qué es la secuenciacién paired-end?
O Principios del enfoque y ventajas respecto a lecturas single-end.

O Importancia de la region solapada entre las lecturas forward y reverse.
® Union de pares en DADAZ2:

O Funcion mergePairs(): requerimientos de entrada, parametros importantes
(minOverlap, maxMismatch).

O Resultados de la unién: secuencias ensambladas vy filtradas.

O Verificacion de la eficiencia del merge (porcentaje de lecturas unidas).
® Problemas comunes y cédmo resolverlos:

O Falta de solapamiento suficiente.

O Baja calidad en los extremos.

O Muestras con pobre recuperacion tras el merge.

Enfoque didactico:

® Ejecucion practica del paso de unién con mergePairs().
® Visualizacion de estadisticas y discusion de los resultados obtenidos.

® Recomendaciones sobre como ajustar parametros si el ensamblaje es bajo.

13:00 — 14:00 Comida

14:00 — 15:00 Tema: Remocidn de quimeras
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Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

PROGRAMA DE EDUCACION CONTINUA

Temario

Objetivo de la sesion:

Explicar qué son las quimeras en secuenciacién masiva y por qué es fundamental
detectarlas y eliminarlas para evitar falsos positivos en estudios de biodiversidad. Se
guiara a los participantes en la aplicacién de la funcién correspondiente en DADA2 para
identificar y remover secuencias quiméricas en sus datos procesados. Que los
participantes entiendan la importancia de la remocién de quimeras, puedan aplicar
correctamente la funcion correspondiente en su conjunto de datos, y continden hacia la
asignacién taxondémica con un dataset depurado.

Subtema:

® ; Qué son las secuencias quiméricas?
O Como se forman durante la PCR (recombinacion de fragmentos).

O Por qué son problematicas en estudios metabarcoding.
® Deteccion y eliminacion de quimeras en DADAZ2:
O Uso de la funcién removeBimeraDenovo()
O Parametros clave y métodos utilizados por DADA2 (consensus vs pooled).

O Evaluacion de resultados: proporcion de secuencias eliminadas y su
interpretacion.

® Buenas practicas:

O Evaluar si una alta proporcién de quimeras indica un problema de calidad o
disefio.

O Comparacion con herramientas externas (breve mencion a UCHIME,
VSEARCH).

Enfoque didactico:

® Ejecucion paso a paso de la funcién en R.
® Analisis de los resultados antes y después de la remocion.

® Discusion abierta sobre cdmo afectan las quimeras la interpretacion ecologica.

15:00 — 15:10 pm Receso
15:10 — 17:00 Tema: Asignacién taxonémica

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:
Capacitar a los participantes en el uso de herramientas bioinformaticas para realizar la




Investigaciones RECURSOS HUMANOS
I Sgliﬁ'ﬁgzﬂe PROGRAMA DE EDUCACION CONTINUA

Temario

asignacion taxondémica de las secuencias representativas obtenidas tras la inferencia de
ASVs. Esta etapa permite vincular las secuencias con organismos conocidos,
proporcionando un marco ecologico para su interpretacion. Que los participantes
comprendan el proceso de asignacion taxonémica, puedan implementarlo con sus propios
datos, y obtengan una tabla de ASVs con sus respectivas clasificaciones para proceder al
analisis ecoldgico.

Subtema:

® ,; Qué es la asignacién taxondmica y por qué es fundamental en metabarcoding?
O Conexion entre secuencias (ASVs) y unidades bioldgicas (especies,
géneros, etc.).

O Limitaciones e incertidumbres en la clasificacion.
® Métodos de asignacion en DADAZ:
O Funcion assignTaxonomy() y addSpecies().
O Bases de datos compatibles: SILVA, PR2, RDP, MIDORI, BOLD.
O Creacidn y uso de bases de datos personalizadas.
® Parametros y estrategias:
O Ajuste del parametro minBoot (confianza en la asignacion).
O Asignacion hasta especie vs niveles taxonémicos superiores.
® Evaluacion y limpieza de las asignaciones:
O Identificacidon de secuencias no asignadas o con asignaciones ambiguas.
O Buenas practicas para filtrar resultados con baja confianza.

Enfoque didactico:

® Demostracion practica del uso de funciones en R para asignar taxonomia.
® Comparacion entre bases de datos y discusidn sobre sesgos taxonomicos.

® Exploracion de salidas tabulares y preparacion de datos para analisis ecoldgicos
posteriores.

Jueves 26 de marzo del 2026
09:00 — 11:00 Tema: Creacion de tablas: ASV table y tax table

Expositor/a: (Por asignar)

Objetivo de la sesion:
Guiar a los participantes en la creacion de las tablas fundamentales para el analisis
ecolégico posterior: la tabla de abundancia de ASVs por muestra (ASV table) y la tabla
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taxonomica (tax table), utilizando los objetos generados en el pipeline de DADA2. Que los
participantes comprendan como se estructuran las tablas de ASVs y taxonomia, sean
capaces de generarlas e integrarlas, y estén listos para iniciar los analisis ecoldgicos y
estadisticos en las siguientes sesiones.

Temario

Subtema:

® ,;Qué son las ASV table y tax table?
O Relacién entre muestras, secuencias y taxonomia.

O Estructura y propésito de cada tabla.
® Creacion de tablas en R:
O makesequenceTable (): generacion de la tabla de abundancia de ASVs.

O Conversion de tablas a formato compatible con otros paquetes (phyloseq,

vegan).
O Asociacién de taxonomia a ASVs: combinacion de taxa con aAsvs.
® Revision y limpieza de tablas:
O Filtrado de secuencias espurias (ej. no asignadas, contaminantes).
O Inspeccion de dimensiones y coherencia de las tablas.
® |[ntroduccion breve a phyloseq:
O Creacién de un objeto phyioseq con ASVs, taxonomia y metadatos.
O Ventajas de trabajar con objetos integrados.

Enfoque didactico:

® Construccidn paso a paso de la ASV table y tax table en R.
® Visualizacion e inspeccion de las primeras filas de cada tabla.

® Resolucion de errores comunes (muestras sin reads, taxonomias faltantes, etc.).

11:00 — 11:20 am Receso
11:20 — 13:00 Tema: Exportacion y analisis en phyloseq, vegan, ggplot2, etc.

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:

Ensenar a los participantes a exportar e integrar sus datos de ASVs y taxonomia en
paquetes especializados de R para el analisis ecoldgico de comunidades microbianas o
eucariodticas, utilizando herramientas como phyloseq, vegan y ggplot2 para organizar,
explorar y visualizar los datos. Que los participantes se familiaricen con las herramientas
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de analisis y visualizacion mas utilizadas en estudios de eDNA, y puedan generar graficos
y resultados interpretables a partir de sus datos procesados.

Subtema:

® |Introduccién a phyloseq:
O Estructura del objeto phyloseq.

O Integracion de ASV table, tax table y metadatos.

O Funciones basicas: plot_richness(), plot_bar(), ordinate().
® Uso de vegan para analisis ecoldgico:

O Matrices de comunidad y diversidad.

O Calculo de indices de diversidad: Shannon, Simpson, etc.

O Transformacion y rarefaccién de datos (decostand, rarefy).
® \Visualizacion con ggplot2:

O Construccion de graficos personalizados (barras, cajas, puntos, etc.).

O Personalizacién de ejes, colores, leyendas y temas.

O Combinacién con phyloseq para generar graficos complejos.
® Exportacion de resultados:

O Guardado de objetos, tablas y figuras para uso externo.

O Formatos utiles para compartir y publicar (CSV, PNG, PDF).

Enfoque didactico:

® Ejercicios practicos con un conjunto de datos de ejemplo.
® Revision de scripts y comandos en R con salida visual inmediata.

® Enlaces a plantillas y scripts reutilizables.

13:00 — 14:00 Comida

14:00 — 15:00 Tema: Analisis ecologico de comunidades. Representacion grafica de

resultados: barplots, patrones de a- y B-diversidad

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:
Proporcionar a los participantes las herramientas conceptuales y practicas para analizar e
interpretar patrones de diversidad biologica a partir de datos de metabarcoding, utilizando
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métricas ecologicas de diversidad alfa y beta, asi como su representacion grafica en
barplots y graficos de ordenamiento.

Subtema:

® Diversidad a (alfa):
O Definicion e interpretacion.

O Calculo de indices (riqueza observada, Shannon, Simpson).
O Rarefaccion y cobertura.
® Diversidad B (beta):
O Comparacién de comunidades.
O Matrices de disimilitud: Jaccard, Bray-Curtis.
O Visualizacion con analisis multivariados: nMDS, PCA, PCoA.
® Representacion grafica:
O Construccion e interpretacion de barplots de abundancia relativa.
O Uso de phyloseqy ggplot2 para representar resultados.
O Organizacion por grupo, habitat o condicion experimental.

Enfoque didactico:

® Aplicacién en R con un conjunto de datos de ejemplo.
® Visualizacion de resultados paso a paso.

® Ejemplos de como adaptar las visualizaciones para publicaciones o
presentaciones.

Resultado esperado:

Que los participantes comprendan coémo evaluar la estructura de comunidades a partir de
datos de eDNA, calcular indices de diversidad y generar representaciones graficas claras
y efectivas para comunicar sus resultados.

15:00 — 15:10 pm Receso
15:30 — 17:00 Tema: Comparacioén de resultados de diferentes barcodes

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:

Analizar y discutir como la eleccion de distintos marcadores genéticos (barcodes) puede
influir en los resultados obtenidos mediante metabarcoding, tanto en términos de taxones
detectados como en la resolucién taxondémica, y explorar estrategias para comparar,
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complementar o seleccionar marcadores de forma informada. Que los participantes
reconozcan como la eleccion del marcador puede moldear los resultados de un estudio de
eDNA/metabarcoding, y cuenten con criterios solidos para elegir, comparar o combinar
barcodes segun sus objetivos de investigacion.

PROGRAMA DE EDUCACION CONTINUA

Temario

Subtema:

® ,;Qué es un barcode en metabarcoding?
O Regiones génicas comunmente utilizadas en eucariontes: COI, 18S rRNA,
12S, ITS, etc.

O Caracteristicas deseables de un marcador: universalidad, especificidad,
resolucion taxondmica, cobertura en bases de datos.

® Comparacion de resultados entre barcodes:

O Diferencias en la deteccion de grupos taxondmicos (e.g., animales vs
protistas).

O Variaciones en riqueza y composicion de comunidades.

O Casos de estudio: ejemplos en donde diferentes barcodes generan patrones
complementarios o contradictorios.

® Métodos para la comparacion:

O Visualizacién conjunta de resultados (barplots combinados, Venn diagrams,
heatmaps).

O Anadlisis multivariado de datasets paralelos.
O Filtros taxonémicos para evaluar sesgos por marcador.
® Estrategias practicas:
O ¢Cuando usar mas de un marcador?
O Seleccion del marcador segun el objetivo del estudio.
O Consideraciones de costo, tiempo y recursos bioinformaticos.

Enfoque didactico:

¢ Revision de datasets reales procesados con distintos barcodes.

e Discusidn guiada sobre decisiones metodoldgicas en funcion de la pregunta
ecoldgica.

¢ Intercambio de experiencias entre participantes sobre marcadores utilizados en
distintos sistemas.

Viernes 27 de marzo del 2026
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09:00 - 11:00 Tema: Uso de controles negativos y eliminaciéon de contaminantes

CON decontam (R)

Expositor: Dr. Miguel A. Martinez Delgado

Objetivo de la sesion:

Introducir a los participantes en el uso de controles negativos dentro de estudios de ADN
ambiental, y ensefiar como detectar y remover contaminantes mediante el paquete
decontam de R. Esta etapa es fundamental para asegurar la calidad y la confiabilidad de
los resultados de metabarcoding. Que los participantes comprendan el valor del uso de
controles negativos y dominen el uso de decontam para identificar y remover secuencias
contaminantes de sus datos, mejorando la calidad de sus analisis de biodiversidad.

Subtema:

® ,; Qué son los controles negativos y cual es su funcién?
O Tipos: blanco de extraccion, blanco de PCR, blanco de campo.

O Importancia de incluirlos desde el disefio experimental.
® ; Por qué es importante identificar contaminantes en estudios de eDNA?
O Fuentes comunes de contaminacion: laboratorio, reactivos, manipulacion.
O Impacto en los resultados ecolégicos y decisiones de manejo.
® |Introduccién al paquete decontamen R:
O Meétodos disponibles: frequency, prevalence, combined.

O Requisitos del input: tabla de ASVs, metadatos de muestras (identificacion
de controles).

O Interpretacién de resultados vy filtros sugeridos.
® Visualizacion y documentacion:
O Representacion de contaminantes detectados.
O Registro de decisiones de filtrado para asegurar reproducibilidad.

Enfoque didactico:

® Ejercicio practico con un dataset que incluye controles negativos.
® Aplicacidén paso a paso del pipeline con decontamn.

® Discusion sobre estrategias para evitar contaminacién y manejo de resultados
inciertos.

11:00 — 11:20 am Receso
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11:20 — 13:00 Tema: OTUs: agrupamiento por similitud con VSEARCH o clustur (R)

Expositores:

® Dra. Tania Valdivia Carrillo
® Dr. Miguel A. Martinez Delgado

Objetivo de la sesion:

Introducir a los participantes en el enfoque tradicional de generacién de OTUs
(Operational Taxonomic Units) mediante agrupamiento por similitud de secuencias, como
una alternativa o complemento al enfoque basado en ASVs. Se exploraran herramientas
como VSEARCH y el paquete c1ustur en R. Que los participantes comprendan el proceso
de agrupamiento por similitud, sean capaces de generar OTUs a partir de sus secuencias,
y reflexionen sobre la eleccion entre OTUs y ASVs en funcién de los objetivos, tipo de
muestra y marcadores utilizados.

Subtema:

® Diferencias entre OTUs y ASVs:
O Definicion, ventajas y limitaciones de cada enfoque.

O ¢Cuando y por qué seguir utilizando OTUs?
® Agrupamiento de secuencias por identidad:
O Enfoque de clustering "de novo" (sin referencia).
O Uso de umbrales de identidad (97%, 99%, etc.).
® Introduccion a VSEARCH:
O Flujo de trabajo basico: dereplicacién, clustering, chimera checking.
O Parametros clave y formatos de entrada/salida.
O Ejecucion en linea de comandos o a través de un wrapper en R.
® [ntroduccion a clustur en R:
O Clustering directamente desde tablas de ASVs.
O Integracion con phyloseq y analisis comparativos.
® Comparacion practica de resultados:
O Numero de OTUs vs ASVs.
O Cambios en riqueza y composicion observada.
O Visualizacion con graficos comparativos.

Enfoque didactico:
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® Demostraciones practicas usando datasets del curso.
® Discusion sobre la eleccion del método mas adecuado segun el contexto del
estudio.

® Exploracion de como presentar resultados comparativos en articulos cientificos.

13:00 — 14:00 Comida
14:00 — 15:00 Tema: Temas auxiliares

Expositora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:

Abordar temas complementarios que enriquecen la comprension y aplicacion de los
métodos de ADN ambiental y metabarcoding, asi como resolver dudas acumuladas
durante la semana. Esta sesion funcionara también como espacio abierto para profundizar
en intereses especificos de los participantes. Que los participantes afiancen conceptos
clave, aclaren dudas especificas, y se lleven recursos adicionales para seguir explorando
y profundizando en el uso del ADN ambiental en sus contextos de trabajo e investigacion.

Contenido posible (adaptable segun el grupo):

® Bases de datos de referencia personalizadas:
O Cobmo construir y curar una base de datos para asignacion taxonémica.

O Herramientas como ecopcr, 0BITools, BLAST, entre otras.

® Diseio de primers in silico:
O Introduccion a herramientas como cecoprimers, PrimerMiner, Primer3.
O Evaluacion de cobertura y especificidad.

® Consideraciones sobre almacenamiento, reproducibilidad y documentacion
de analisis:

O Estructura de carpetas, uso de RMarkdown o Quarto.

O Versionado de codigo y datos (mencién breve a Git/GitHub).
® Errores comunes y soluciones practicas en analisis de eDNA:

O Mala calidad de datos, falta de asignacion taxonémica, sobre-filtrado, etc.
® Oportunidades y limitaciones del metabarcoding en aplicaciones reales:

O Estudios de impacto ambiental, monitoreo de especies invasoras,
conservacion.

Enfoque didactico:
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® Formato flexible tipo "consultorio técnico" y dialogo abierto.
® Prioridad a preguntas de los participantes y discusion de casos reales.

® Revision rapida de herramientas adicionales sugeridas por los instructores.

15:00 — 15:10 pm Receso
15:30 — 17:00 Tema: Brainstorming y presentacion de proyectos

Facilitadora: Dra. Tania Valdivia Carrillo

Objetivo de la sesion:

Culminar el curso con una actividad integradora en la que los participantes presenten
ideas de proyectos aplicando los conocimientos adquiridos durante la semana. Esta
sesion busca fomentar el pensamiento critico, la colaboracion, la retroalimentacion
constructiva y la proyeccidn hacia aplicaciones reales de los métodos de ADN ambiental.
Que cada participante consolide los conocimientos adquiridos mediante la aplicacion a un
caso o idea de proyecto, reciba retroalimentacion util para desarrollarlo mas alla del curso,
y se integre en una comunidad activa de usuarios de eDNA y metabarcoding.

Subtema:

® Presentacién de proyectos breves:
O Cada participante (o grupo) presentara una propuesta de proyecto en 5—7
minutos.

O Formato libre: esquema experimental, objetivo, muestras, método
(metabarcoding o gPCR/ddPCR), analisis esperado.

O No se requiere presentacion formal, pero se pueden mostrar esquemas,
tablas, ideas clave en RMarkdown, etc.

® Espacio de retroalimentacion y discusion:
O Comentarios por parte de instructores y companeros.

O Sugerencias metodolégicas, mejora de disefio experimental, herramientas
adicionales.

O lIdentificacion de posibles colaboraciones o proyectos en desarrollo.
® Cierre del curso:

O Sintesis de aprendizajes clave.

O Encuesta de retroalimentacion.

O Entrega de constancias y despedida.

Enfoque didactico:
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® Participacion activa y horizontal.
® Enfoque practico y flexible para fortalecer el aprendizaje aplicado.

PROGRAMA DE EDUCACION CONTINUA

Temario

® Ambiente de respeto, creatividad y colaboracion.

Evaluaciéon/Aprobacion. (especificar claramente los criterios de evaluacion para aprobar
la actividad): Asistencia al 80% de las sesiones

Literatura y/o Material de apoyo. (literatura diversa, videos, tutoriales,etc.)
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