Temario

Nombre del Curso: Mas alla de las secuencias: Analisis de datos de
secuenciacion masiva con STACKS.

Fecha: 27 al 30 de mayo de 2024
Lugar/Sede: CIBNOR - online

Horario: de 9 am a 4:30 pm

Visidon: Estudiantes, técnicos e investigadores capacitados en la obtencién de
variantes gendmicas para estudios en gendmica poblacional.

Misidn: Brindar las herramientas necesarias para la comprension y obtencion
de variantes gendmicas para estudios de gendmica poblacional.

Objetivo: Cubrir/aprender los principales pasos para la obtenciéon de variantes
gendmicas de secuencias cortas que sean informativos para estudios en
gendmica poblacional.

Dirigido a estudiantes de Licenciatura y Posgrado, asi como Posdoctorantes e
Investigadores que necesiten desarrollar habilidades para el manejo de
informacion de secuenciacién masiva para estudios gendmico poblacionales

Coordinacién general: Dr. Fausto Valenzuela Quifionez

Instructores participantes/Institucion:

Dr. Fausto Valenzuela Quifionez / Centro de Investigaciones Bioldgicas del
Noroeste (CIBNOR)

Dra. Paulina Mejia Ruiz / Centro de Investigacidn Cientifica y de Educacion
Superior de Ensenada, Baja California (CICESE)

M. en C. Jorge Alberto Mares Mayagoitia / Centro de Investigaciones Bioldgicas
del Noroeste (CIBNOR)




Temario

Temario.

Lunes 27 de mayo, 2024
Expositor: Dr. Fausto Valenzuela Quifionez

Tema: Introduccién a la elaboracidn de librerias genémicas y procesamiento
bioinformatico.

Subtema: ADN y dogma central

Martes 28 de mayo, 2024
Expositor: Dra. Paulina Mejia Ruiz
Tema: Alineamiento de Secuencias de especies no modelo

Subtema: Procesamiento de secuencias en STACKS en mddulo denovo

Miércoles 29 de mayo, 2024
Expositor: M. en C. Jorge Alberto Mares Mayagoitia
Tema: Alineamiento de Secuencias con Genoma de referencia.

Subtema: Algoritmo Burrows & Wheeler Transform (BWT)

Jueves 30 de mayo, 2024

Expositor: Dr. Fausto Valenzuela Quifionez, Dra. Paulina Mejia Ruiz y M. en C.
Jorge Alberto Mares Mayagoitia

Tema: Discusion de casos de estudio

Subtema: Presentaciones y Evaluacion Final en google forms.

Criterio de Evaluacion:

Esta serd En Linea y se realizard mediante la aplicacion de una evaluacion de
conocimientos generales mediante formulario Google.
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Material de Apoyo
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