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A) OBJETIVO GENERAL DE LA ASIGNATURA: 

El curso tiene como finalidad preparar al alumno conceptual y metodológicamente en las 
disciplinas de genética de poblaciones, genética del paisaje, filogeografía y reconstrucción 
filogenética para generar conocimientos transformadores e innovadores; permitir el manejo 
sustentable y promover la conservación de los recursos bióticos en un mundo dominado por el 

 

https://aplicaciones.conacyt.mx:7443/pnpc/solicitud/programa.htm
https://aplicaciones.conacyt.mx:7443/pnpc/solicitud/programa.htm


pragmatismo y globalización. 

 

B) DESCRIPCIÓN DEL CONTENIDO DEL PROGRAMA DEL CURSO O ASIGNATURA: 
 

El curso de Genética para la Conservación va dirigido a estudiantes de maestría y 
doctorado, principalmente pero no exclusivamente de la Academia de Zonas Áridas del 
posgrado del CIBNOR. El curso pretende dar un panorama general de conceptos y 
procedimientos en cuatro disciplinas que tienen amplias aplicaciones en la biología de la 
conservación de especies. Estas disciplinas son la genética de poblaciones, la genética del 
paisaje, la filogeografía y reconstrucción filogenética, todas ellas se han beneficiado de 
los avances en biología molecular y procedimientos bio-informáticos para alcanzar sus 
objetivos y han mostrado su potencial en biología de la conservación de especies. 

TEMAS Y SUBTEMAS (Horas) 

TEMA 1. INTRODUCCIÓN  

Profesor: Dr. Francisco Javier García-De León 

Horas: 
8 
teóricas 

1.1 Aspectos históricos en Genética Moderna.  

1.2 ¿Por qué conservar la biodiversidad?  

1.3.1 Significado e importancia de la diversidad genética.  

1.3.2 Distinción entre muestreo genético y estadístico.  

1.3.3 Estimación de la variabilidad genética.  

1.3.4 Frecuencias alélicas y genotípicas.  

1.3.4 Equilibrio de Hardy-Weinberg y sus aplicaciones.  

TEMA 2. MARCADORES GENÉTICOS   

Profesor: Dr. Francisco J. García de León y Dr. Gopal Murugan 

Horas: 
11  

6 
teórica  
5 
práctica  

2.1 Marcador molecular, concepto y tipos; diseño del muestreo; colecta y 
almacenamiento de tejidos. 

 



2.2 Alozimas, Isoenzima. Definición, fundamentos y aplicaciones.  

2.3 Citogenética molecular. Definición, fundamentos y aplicaciones.  

2.4 Marcadores obtenidos por PCR. RFLPs, RAPDs, AFLPs, SNPs, genes simple copia, 
RNA ribosómico y Microsatélites. Definición, fundamentos y aplicaciones. 

 

2.5. Secuenciación. Maxam y Gilbert, Sanger y de última generación. Definición,   
fundamentos y aplicaciones. 

 

 
TEMA 3. GENÉTICA DE POBLACIONES. 

Profesor: Dr. Francisco Javier García-De León 

Horas: 
14 

7 
teóricas 

7 
práctica 

3.1 Sistemas de reproducción.  

3.2 La deriva genética.  

3.3 Las mutaciones.  

3.4 Estructura geográfica de las poblaciones y flujo genético.  

3.5 La selección natural.  

 
TEMA 4. GENÉTICA DEL PAISAJE. 

Profesor: Dr. Francisco Javier García-De León 

Horas:  

10 
teóricas 

4.1 Definición  

4.2 El desafío de la interdisciplinaridad en estudios de genética del paisaje  

4.3 Pasos analíticos para un estudio de la genética del Paisaje  

4.3.1 Variación genética neutral y adaptativa para estudios de Paisaje Genético  

4.3.1.1 Métodos de agrupamiento y de asignación; aislamiento por distancia; 
autocorrelación espacial; análisis de detección de borde 

 

4.3.2 Estructura del Paisaje (Conectividad estructural y funcional)  



4.3.2.1 Modelos de Costo mínimo; modelos de aislamiento por resistencia  

4.3.3 Correlación entre patrones de variación genética y la estructura del paisaje  

4.3.3.1 Análisis de correspondencia canónica; prueba parcial de Mantel; modelos 
causales; modelos generalizados de disimilitud 

 

4.4 La genómica en el paisaje genético  

4.5 Paisaje genético en animales terrestres, ríos y mares  

 
TEMA 5. FILOGEOGRAFÍA. 

Profesor: Dr. Francisco Javier García-De León 

Horas:  

10 
teóricas 

5.1 Definición y conceptos básicos (hipótesis filogeográficas, vicarianza vs dispersión)  

5.2 Historia y alcances  

5.3 Métodos filogeográficos (coalescencia, redes mínimas de haplotipos, mismatch, 
demografía histórica) 

 

5.4 Filogeografía interespecífica (patrones filogeográficos)  

5.5 Filogeografía comparada (Concordancias y discordancias genealógicas)  

5.6 Genómica y Filogeografía  

TEMA 6. RECONSTRUCCIÓN FILOGENÉTICA. 

Profesores: Dr. Gopal Murugan y Dr. Francisco Javier García-De León 

Horas: 
10 

5 
teóricas 

5 
práctica 

6.1 Tipos de árboles filogenéticos (enraizados contra no enraizados, de genes contra 
especie, etc.) y diferentes escuelas. 

 

6.2 Procedimientos para la reconstrucción de filogenias.  

6.2.1 Métodos de distancia (Neighbour Joining).  

6.2.2 Métodos de Máxima parsimonia.  



6.2.3 Métodos de Máxima verosimilitud (Maximum Likelihood).  

6.2.4 Inferencia Bayesiana.  

6.3 Determinación del mejor método de substitución de nucleótidos.  

6.4 Reloj molecular. Conceptos generales. Calibración y controversias.  
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3 PROCEDIMIENTO O INSTRUMENTOS DE EVALUACIÓN:  



 

La evaluación se sustentará en la participación del estudiante en las diferentes 
actividades requeridas para completar el curso. Habrá cuatro exámenes parciales, 
el promedio de esos exámenes representa el 70 por ciento de la evaluación final. 
Cada estudiante entregará un trabajo final relacionado con un tema en genética 
para la conservación, el cual se expondrá a manera de seminario al final del curso 
y que representará el 15 por ciento de la evaluación final. Los reportes de 
laboratorio (en el caso de que existan) se harán por escrito de cada práctica 
realizada y el promedio de todos estos reportes más la regularidad en la asistencia 
dará el 15 por ciento restante de la calificación final. 

ACTIVIDADES DE APRENDIZAJE: 

Consulta de libros, artículos científicos de actualidad en revistas científicas tales 
como Conservation Genetics, Molecular Ecology, Evolution, Journal of 
Biogeography, etc. Consultas y acceso a recursos en Internet. Uso de equipo de 
cómputo y software especializado. Uso del área de laboratorio de Genética para la 
Conservación. 

 

 


