
 
 

 

 
UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 

PROGRAMA DE POSGRADO EN CIENCIAS BIOLÓGICAS 

 

Denominación de la actividad académica (completa): CAPTURA DE SECUENCIAS BLANCO PARA LA 
RECONSTRUCCION FILOGENETICA 

Clave:  
 
 

Semestre:  
2025-1 
 

Campo de conocimiento: 
Sistemática 
 

Número de Créditos: 
8 créditos 
 

Carácter  
Optativa 
 

Horas Horas por semana  Horas por semestre 

Teóricas 
32 

Prácticas 
32 

4 
 

64 
 

Modalidad 
Curso-taller 
 

Duración del curso 
Semestral 

 
Seriación indicativa u obligatoria antecedente, si es el caso: 
Seriación indicativa con Sistemática Molecular. Es altamente recomendable que les estudiantes estén familiarizados 

con el uso de datos moleculares para la reconstrucción filogenética. 

 
 

 
Objetivo general:  
Introducir a les estudiantes en el diseño, selección y uso de técnicas de captura y enriquecimiento selectivos de 

regiones genómicas y su uso para la reconstrucción filogenética. 
 

Temario 
 

Horas 

Teóricas Prácticas 

Unidad 1  
1. Introducción 

1.1. Genomas 

1.1.1. El genoma nuclear: tamaño y composición 

https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rstb.2014.0331  

1.2. Regiones naturalmente enriquecidas del genoma 

1.2.1. Genomas de organelos 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7194472/ 

https://www.researchgate.net/publication/321898615_Plastome_Ph

ylogenetics_30_Years_of_Inferences_Into_Plant_Evolution  

1.2.2. Cistrón ribosomal 

1.3. Métodos de representación reducida del genoma 

1.3.1. Secuenciación masiva  

1.3.2. Familia de métodos basados en enzimas de restricción 

https://www.molecularecologist.com/2017/04/17/to-radseq-or-not-

to-radseq/  

1.3.3. Captura de secuencias 

https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fgene.2019.01407/ful 

 

8 0 

Unidad 2 10 0 

https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rstb.2014.0331
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7194472/
https://www.researchgate.net/publication/321898615_Plastome_Phylogenetics_30_Years_of_Inferences_Into_Plant_Evolution
https://www.researchgate.net/publication/321898615_Plastome_Phylogenetics_30_Years_of_Inferences_Into_Plant_Evolution
https://www.molecularecologist.com/2017/04/17/to-radseq-or-not-to-radseq/
https://www.molecularecologist.com/2017/04/17/to-radseq-or-not-to-radseq/
https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fgene.2019.01407/full


 
 

1. Métodos de captura de secuencias blanco 

1.1. Aproximaciones 

1.1.1. Sondas  

1.1.2. Protocolos alternativos 

1.2. Protocolos de laboratorio y secuenciación  

 

1.3. Target Enrichment 

1.3.1. Exones y regiones adyacentes 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/22605266/  

1.3.2. Elementos ultraconservados  

1.3.2.1. Descripción  https://www.ultraconserved.org/  

1.3.3. Otros marcadores 

1.4. Diseño experimental 

1.4.1. Diseño de sondas 

https://phyluce.readthedocs.io/en/stable/tutorial-four.html  

https://peerj.com/articles/3569/ 

https://besjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/

2041-210X.12988  
 

Unidad 3 

1. Protocolos bioinformáticos 

1.1. Filtrado de datos crudos 

1.1.1.  Reportes de calidad (FastQC) 

1.1.2.  Filtrado de datos (Trimmomatic) 

1.2. HybPiper https://github.com/mossmatters/HybPiper  

1.2.1.  Phasing 

1.3. Phyluce https://phyluce.readthedocs.io/en/latest/  
 

0 18 

Unidad 4 

1. Minado de regiones naturalmente enriquecidas 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/22174336/  

1.1. Ensamble 

1.1.1. GetOrganelle, NovoPlasty, Spades 

1.2. Anotación 

1.2.1. Mitos, Chlorobox/Chloroplot, Iroscope, Geneious  

0 10 

Unidad 5 

1. Análisis filogenéticos  

1.1. Matrices  

1.1.1. Alineamiento 

1.1.2. Concatenación 

1.1.3. Modelos de sustitución y estrategias de partición 

1.1.4. Limpieza de los alineamientos 

1.1.5. Análisis particionado de matrices concatenadas 

1.2. Árboles de genes- Árboles de especies  

1.3. Fechamiento filogenómico 

1.3.1. Estrategias de submuestreo 

1.3.2. BEAST 2 

4 14 

Total de horas teóricas 22  

Total de horas prácticas  42 

Suma total de horas  64 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/22605266/
https://www.ultraconserved.org/
https://phyluce.readthedocs.io/en/stable/tutorial-four.html
https://peerj.com/articles/3569/
https://besjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/2041-210X.12988
https://besjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/2041-210X.12988
https://github.com/mossmatters/HybPiper
https://phyluce.readthedocs.io/en/latest/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/22174336/


 
(debe coincidir con el total de 
horas al semestre) 
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Sugerencias didácticas: 
(marcar con una X  la sugerencia didáctica que se 
utilizará para abordar los temas. Es importante 
tomar en cuenta que si la actividad tiene horas 
prácticas en las sugerencias deberá haber 
herramientas prácticas para el aprendizaje de los 
temas) 
 
____ Exposición oral 
____ Exposición audiovisual 
____ Ejercicios dentro de clase 
____ Ejercicios fuera del aula 
____ Seminarios 
____ Lecturas obligatorias 
____ Trabajos de investigación 
____ Prácticas de taller o laboratorio 
____ Prácticas de campo 
____ Otros (indicar cuáles) 
 
 
 

Mecanismos de evaluación del aprendizaje de los alumnos: 
(marcar con una X  el mecanismo  que se utilizará para 
evaluar el aprendizaje. Se recomienda que para la evaluación 
sean  tomadas  en cuenta las sugerencias didácticas 
señaladas) 
 
__x__ Exámenes parciales 
____ Examen final escrito 
__x__ Tareas y trabajos fuera del aula 
__x__ Exposición de seminarios por los alumnos  
____ Participación en clase 
____ Asistencia 
____ Seminario 
____ Otros (indicar cuáles) 
 

 
Línea de investigación: 

Línea de investigación: 

Sistemática molecular 

Genómica 

 

Perfil profesiográfico  

Se requiere el conocimiento y manejo de herramientas bioinformáticas para la generación, procesamiento y 

análisis de datos de captura de secuencias. 
 

 


