
 
 

 

 
UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 

PROGRAMA DE POSGRADO EN CIENCIAS BIOLÓGICAS 

 

Denominación de la actividad académica (completa): Herramientas bioinformáticas para análisis de 
datos genéticos 

Clave:  
(no llenar) 
 

Semestre:  
2025-1 
 

Campo de conocimiento: 
Evolución 
 

Número de Créditos: 
8 créditos 
 

Carácter  
Optativa 
 

Horas Horas por semana  Horas por semestre 

Teóricas 
16 

Prácticas 
48 

21/22 
 

64 
 

Modalidad 
Curso 
 

Duración del curso 
15 días 

 
Seriación indicativa u obligatoria antecedente, si es el caso: 
Tener conocimientos básicos de Genética de poblaciones y de programación en R  
 

 
Seriación indicativa u obligatoria subsecuente, si es el caso: 
Sin ningún tipo de seriación 
 

 

Objetivo general: Proporcionar las habilidades y conocimientos necesarios para utilizar diferentes 
herramientas bioinformáticas en análisis genéticos, con diferentes tipos de datos moleculares 
(microsatélites, secuencias cortas, SNP´s) y llevar a cabo la correcta interpretación de los 
estimadores y análisis genéticos. 
 
Objetivos específicos: (en si caso) 
Que los estudiantes: 
 

• Conocer y entender los procesos de flujo genético y deriva genética.  

• Utilizar diferentes softwares especializados para obtener los diferentes estimadores de diversidad 
genética para diferentes marcadores moleculares.  

• Interpretar los diferentes estimadores de diversidad genética. 

• Aprender diferentes softwares de estructura genética.  

• Interpretar los análisis y resultados de estructura genética.  

• Utilizar diferentes software en temas de filogeografía, así como la interpretación de los resultados.  
 

Temario 
 

Horas 

Teóricas Prácticas 

Unidad 1  
 
1.1 Introducción y descripción general de genética/ómica de poblaciones, 

paisaje y Filogeografía 
1.2 Marcadores moleculares (Microsatélites, Secuencias y SNP´s) ¿Qué 

son? ¿Cuándo usarlos? Loci adaptativos vs loci neutrales 
1.3 Un repaso en R  

4 4 



 
 

Unidad 2 
 
2.1 Diversidad Genética 
2.2 Modelos de flujo genético  
2.3 Estimadores de diversidad genética (Ho, He, riqueza alélica, número 
de haplotipos, etc)  
 

4 8 

Unidad 3 

3.1. Estructura Genética y análisis de agrupamiento 

● PCA, DAPC  
● Structure  
● Admixture 

      
      

3.2 Wright's F (FST, FIS, FIT) y otros estimadores de diferenciación genética 
(RST, DC, DPS, aR) 

      
3.3 Análisis de estructura genética espacial  

• Aislamiento por distancia, resistencia y ambiente  

• Geneland 

• MEMGENE 
 

4 16 

Unidad 4 
4.1 Análisis en estudios Filogeográficos 
4.2 Árboles de distancias genéticas 
4.3 Red mínima de haplotipos  
 

4 12 

Unidad 5 
 
5.1 Casos de Estudio y Proyecto Final  

• Revisión de casos de estudio aplicados  

• Diseño y presentación de proyectos  

• Presentación y evaluación de proyectos finales 
 

 8 

Total de horas teóricas 16  

Total de horas prácticas  48 

Suma total de horas 
(debe coincidir con el total de 
horas al semestre) 
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Bibliografía complementaria 
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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) 
 
__X__ Exposición oral 
____ Exposición audiovisual 
__X__ Ejercicios dentro de clase 
__X__ Ejercicios fuera del aula 
____ Seminarios 
__X__ 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) 
 
____ Exámenes parciales 
____ Examen final escrito 
__X__ Tareas y trabajos fuera del aula 
__X__ Exposición de seminarios por los alumnos  
__X__ Participación en clase 
__X__ Asistencia 
____ Seminario 
____ Otros (indicar cuáles) 
 

https://doi.org/10.3389/fevo.2018.00165
https://doi.org/10.3389/fevo.2018.00165
https://doi.org/10.1016/j.tree.2014.11.009
https://doi.org/10.1093/biosci/biae006


 
 
 

 
Línea de investigación: 
Biología Evolutiva y Ecología 
 

Perfil profesiográfico  
 

 


