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REPORTE PAP  

 

Presentación Institucional de los Proyectos de Aplicación Profesional  

 

Los Proyectos de Aplicación Profesional (PAP) son experiencias socio-profesionales de los 

alumnos que desde el currículo de su formación universitaria- enfrentan retos, resuelven 

problemas o innovan una necesidad sociotécnica del entorno, en vinculación (colaboración) 

(co-participación) con grupos, instituciones, organizaciones o comunidades, en escenarios 

reales donde comparten saberes. 

El PAP, como espacio curricular de formación vinculada, ha logrado integrar el Servicio Social 

(acorde con las Orientaciones Fundamentales del ITESO), los requisitos de dar cuenta de los 

saberes y del saber aplicar los mismos al culminar la formación profesional (Opción 

Terminal), mediante la realización de proyectos profesionales de cara a las necesidades y 

retos del entorno (Aplicación Profesional). 

El PAP es un proceso acotado en el tiempo en que los estudiantes, los beneficiarios externos 

y los profesores se asocian colaborativamente y en red, en un proyecto, e incursionan en un 

mundo social, como actores que enfrentan verdaderos problemas y desafíos traducibles en 

demandas pertinentes y socialmente relevantes. Frente a éstas transfieren experiencia de 

sus saberes profesionales y demuestran que saben hacer, innovar, co-crear o transformar 

en distintos campos sociales.  

El PAP trata de sembrar en los estudiantes una disposición permanente de encargarse de la 

realidad con una actitud comprometida y ética frente a las disimetrías sociales. En otras 

palabras, se trata del reto de “saber y aprender a transformar”. 

El Reporte PAP consta de tres componentes: 
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El primer componente refiere al ciclo participativo del PAP, en donde se documentan las 

diferentes fases del proyecto y las actividades que tuvieron lugar durante el desarrollo de 

este y la valoración de las incidencias en el entorno. 

El segundo componente presenta los productos elaborados de acuerdo con su tipología.  

El tercer componente es la reflexión crítica y ética de la experiencia, el reconocimiento de 

las competencias y los aprendizajes profesionales que el estudiante desarrolló en el 

transcurso de su labor. 
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Resumen 

México es centro de origen, domesticación y diversificación del maíz. Además de ser pilar 

de la gastronomía mexicana, el maíz Ancho (Zea mays L.) es un alimento fundamental para 

el auto abasto y economía de grupos campesinos e indígenas en la ruralidad del estado de 

Morelos. Debido a la falta de agua, estos grupos han optado por productos menos rentables 

o híbridos foráneos resistentes a sequía. Para satisfacer sus necesidades y proteger la 

biodiversidad local, se propone generar variedades resistentes a sequía mediante el 

entrecruzamiento de accesiones locales con respuesta hidrotrópica (RH) robusta en sus 

raíces. En este PAP, a través de un Estudio de Asociación de Genoma Completo (GWAS), 

se identificaron marcadores moleculares (SNPs) y genes asociados con la RH en accesiones 

nativas de Z. mays L. Después de realizar ensayos de selección, 119 accesiones provenientes 

de los municipios Huitzilac y Puente de Ixtla, Morelos fueron secuenciadas por DArTseq en 

las que se encontraron 13,249 SNPs de calidad. Un GWAS basado en MLM demostró que 

existen 56 SNPs asociados a la RH, de los cuales, se lograron identificar dos genes asociados: 

CAND1 (transporte de auxinas) y ABAC7 (proteína de transporte activo) por medio de 

búsqueda de ortólogos en A. thaliana. Ambos genes representan parte de un mecanismo 

molecular más complejo, y pueden servir como marcadores de selección para 

entrecruzamiento. 

 

1. Ciclo participativo del Proyecto de Aplicación Profesional 

 

El PAP es una experiencia de aprendizaje y de contribución social integrada por estudiantes, 

profesores, actores sociales y responsables de las organizaciones, que de manera colaborativa 

construir sus conocimientos para dar respuestas a problemáticas de un contexto específico y 

en un tiempo delimitado. Por tanto, la experiencia PAP supone un proceso en lógica de 

proyecto, así como de un estilo de trabajo participativo y recíproco entre los involucrados.  

 

El presente PAP se realizó en conjunto con el Grupo de Investigación de la Dra. Gladys Iliana 

Cassab del Departamento de Biología Molecular en Plantas en el Instituto de Biotecnología 

de la Universidad Nacional Autónoma de México (IBt – UNAM), ubicado en Cuernavaca, 

Morelos. En este PAP se llevó a cabo un análisis genómico que generó conocimiento para el 
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proyecto del IBt – UNAM titulado “Genética, fisiología, y mejoramiento evolutivo-

participativo de maíces nativos de Morelos sometidos a manejo agronómico sostenible” para 

la PRONAII de Soberanía Alimentaria 2021 postulada por el CONAHCYT. Esta experiencia 

fue asesorada por la Dra. Gladys Cassab López, el asesoramiento del Mc. Leopoldo Vázquez 

Marcial, junto con el apoyo de la Lic. Nancy Lisset Trujillo Román como miembros de este 

grupo de investigación. 

 

Objetivo general 

Encontrar los SNPs y genes asociados con la respuesta hidrotrópica (RH) de la raíz primaria 

en las accesiones de maíz Ancho nativo (Zea mays L.) provenientes de los municipios 

Huitzilac y Puente de Ixtla, Morelos, a través de un Estudio de Asociación de Genoma 

Completo (GWAS). 

 

Objetivos específicos 

• Realizar un análisis de calidad y filtrar los polimorfismos de nucleotido único (SNPs, por 

sus siglas en inglés) obtenidos por la técnica de secuenciación DArtSeq.  

• Realizar un análisis primario y limpieza de datos del reporte de secuenciación DArTseq. 

• Realizar el GWAS usando datos fenotípicos previamente obtenidos. 

• Identificar los SNPs fuertemente asociados a la respuesta hidrotrópica. 

• Identificar los genes candidatos asociados la respuesta hidrotrópica. 

• (Opcional) Buscar en las bases de datos las posibles funciones de los genes candidatos. 

 

1.1 Entendimiento del ámbito y del contexto  

México es centro de origen, domesticación y diversificación del maíz [1]. De todos los 

alimentos que han cambiado por las presiones globales, el maíz Ancho o pozolero es uno de 

los que no se ha dejado de consumir al ser esencial para la dieta mexicana en la preparación 

de tortillas, pozoles, tamales, atoles, gorditas, quesadillas, pinoles, etc. [2].  En toda tierra 

rural del estado de Morelos, México, el maíz ha sido sembrado y cosechado alguna vez [3].  

 

Economía y productividad del maíz Ancho 
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En el año 2022, el maíz Ancho tuvo una producción total de 32.2 mil toneladas [4], generando 

un valor de producción equivalente a $224.5 millones de pesos mexicanos a nivel nacional 

[5], en el que el estado de Morelos se posicionó como la segunda entidad federativa más 

importante para su producción [4]. De acuerdo con el cierre del segundo trimestre de 2023 

en la Encuesta Nacional de Ocupación y Empleo (ENOE) [6], en el estado de Morelos un 

total de 82,735 personas se dedican al sector primario (agricultura, ganadería, silvicultura, 

caza y pesca), y dentro de este grupo, más de 7 mil personas se dedican a la agricultura de 

subsistencia; entre ellos algunos grupos indígenas. 

 

Importancia cultural del maíz Ancho como estrategia de vida 

En el México rural, el grupo campesino busca formas de preservar su existencia frente al 

constante cambio de un mundo globalizado y rápidamente urbanizado para poder seguir 

reproduciendo su economía y su cultura a través de lo que se conoce como “estrategias de 

vida” [7], y en los pueblos de Morelos, el maíz es el producto más fuerte para asegurar estas 

estrategias [3]. Por ejemplo, Román-Montes-de-Oca, et al. [2] describen la importancia del 

maíz Ancho como estrategia de vida a nivel económico en el municipio de Texcala, Morelos, 

ya que puede reducir los gastos de alimentación en la unidad familiar a través del consumo 

de sus productos derivados. Además, las ganancias generadas por su venta constante durante 

el año funcionan como una caja de ahorro para la familia en caso de emergencias y también 

funge como una justificación a seguir usando la tierra y no perderla. De esta forma, el maíz 

representa un conjunto de relaciones de los campesinos y su familia con los distintos 

elementos de su cultura [3]. 

 

Sequía 

Contar con un sistema de riego adecuado para proteger a los cultivos de maíz Ancho de la 

sequía representa un gran problema para la comunidad campesina. La lucha por distribuir los 

recursos hídricos en el campo mexicano ha sido históricamente un problema social que se 

mantiene presente hasta la fecha [8]–[10]. La irrigación es considerada un lujo destinado 

solamente al sector agro-industrial, apenas el 8.03% de la producción de maíz Ancho en 

México proviene de esta modalidad de riego [11], el resto de las personas dependen del riego 

por temporal para producir. Sin embargo, la percepción sobre el cambio climático es notoria 
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entre la población. Según entrevistas realizadas por Velázquez Gutiérrez, et al. [12] y 

Navarrete Galindo [8], los habitantes de la región Nororiente de Morelos mencionan un 

constante agotamiento de los recursos en las cuencas de la región y cambios drásticos en los 

ciclos del temporal. 

 

Así, el acaparamiento de los recursos hídricos junto con el cambio climático, obligan al grupo 

campesino a buscar alternativas para hacer frente a la escasez de agua. Por ejemplo, cambiar 

a cultivos que requieran menos agua, pero que no garantizan la misma seguridad económica 

que les aporta el maíz [8], o bien, usar variedades híbridas resistentes a sequía provenientes 

de los EE.UU. [13], las cuales representan un riesgo a la pérdida de biodiversidad por erosión 

genética [14] al ser cultivos de polinización abierta. Por lo tanto, es importante encontrar 

soluciones que ayuden a combatir la sequía que sean accesibles al grupo campesino y ayuden 

a la protección de la biodiversidad. 

 

Mejoramiento participativo 

Para asegurar las estrategias de vida del grupo campesino de Morelos y mantener la 

biodiversidad del maíz Ancho en la zona, la metodología propuesta para el fitomejoramiento 

se basa en el marco del Mejoramiento Participativo [15], [16]. Este se fundamenta en 

establecer una sinergia entre los métodos tradicionales de selección y el entrecruzamiento del 

grupo agricultor con el apoyo y los conocimientos de grupos de investigación para generar 

nuevas variedades de plántulas adaptables al entorno utilizando accesiones locales [17]. Esta 

estrategia significa que el origen de la diversidad del maíz Ancho proviene directamente de 

la adaptación de estas plantas al ambiente que pertenece. A través de fenotipificación y 

genotipificación, se buscan los mejores candidatos para reproducir las características 

deseadas en el resto de los campos. 

 

Hidrotropismo 

Al estar fijas al suelo, las plantas han desarrollado estrategias evolutivas muy interesantes 

para encontrar recursos y resistir los cambios en su ambiente. Para explorar el suelo que 

habitan, las plantas usan “tropismos”, mecanismos fisiológicos que les permiten realizar un 

crecimiento diferencial de sus órganos hacia condiciones más favorables a partir de estímulos 



8 

 

que encuentran en el ambiente [18]–[21], como luz [22], [23], gravedad [24], [25], o agua 

[18], [19]. Sobre este último, en 1985 Jaffe et al. [26] realizaron experimentos en mutantes 

de chícharos (Pisum sativum L.) con raíces agravitrópicas—sin tropismos sensibles a la 

gravedad—que podían doblar y crecer sus raíces en dirección a gradientes de humedad. Este 

experimento fundamentó el re-descubrimiento de las respuestas hidrotrópicas (RH) y abrió 

las puertas para buscar estas respuestas en más especies, entre ellas, maíz (Zea mays L.) [27]. 

 

Al ser un campo de estudio relativamente reciente, aún no se tiene establecido un consenso 

sobre los mecanismos moleculares y celulares de las RH. En revisiones extensas de Cassab, 

Eapen y Campos [18], y Miyazawa y Takahashi [19], se exponen trabajos realizados durante 

los últimos 30 años dirigidos a comprenderlos. Los mecanismos mejor caracterizados para la 

RH, o por lo menos donde se pueden encontrar acuerdos comunes, son los de regulación 

genética en Arabidopsis thaliana, al ser un organismo modelo bien establecido para 

investigación en plantas. 

 

Eapen, Barroso, Campos et al. [28] aislaron una mutante de Arabidopsis sin RH llamada 

nhr1 que, subsecuentemente, serviría para descubrir las mutaciones responsables misu-

kussei1 (miz1) y miz2 por Kobayashi et al. [29] y Miyazawa et al. [30], respectivamente. El 

gen MIZ1 codifica una proteína sin una función conocida en la cofia de las raíces y en la 

estela [29], y es regulado positivamente en la presencia de ácido abscísico (ABA), a través 

de la cinasa SnRK2s que fosforila factores de transcripción río-abajo en células de corteza 

[31]. Por otro lado, MIZ2 codifica la proteína ARF-GEF que funciona como factor de 

intercambio GDP/GTP en el tráfico de vesículas [32] y se encuentra dentro del locus GNOM  

[30], cuya función más caracterizada es como un mediador importante en el transporte de 

auxina a través de la reutilización de proteínas PIN en la membrana [33].  

 

Polimorfismos de Nucleótidos Únicos (SNPs) como marcadores en fitomejoramiento 

Tradicionalmente, la selección de plantas está fundamentada en escoger características 

biológicas de interés para obtener la mejor combinación de genes que ayuden a crear nuevas 

variantes de una especie. Para encontrar estos genes, grandes poblaciones de miles o millones 

de individuos deben ser monitoreados [34], sin embargo, con el constante surgimiento de 
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herramientas biotecnológicas, como la identificación de marcadores moleculares [35], estos 

esfuerzos por encontrar la combinación perfecta pueden ser ampliamente reducidos. 

 

Los marcadores moleculares, comúnmente indican una diferencia en una secuencia 

nucleotídica de referencia, sea dentro del genoma o de un fragmento específico (ie. una 

proteína recombinante), que puede estar relacionada con características biológicas de interés 

[36]. Estos marcadores son heredados, por lo tanto, dan origen a la diversidad en especies o 

linajes [37]. Sus posiciones dentro de los cromosomas suelen ser desconocidas [38] y 

generalmente se encuentran en regiones no-codificantes [36], es decir, que estas mutaciones 

no son las responsables de que se exprese la característica biológica sino que como 

indicadores para saber cuáles son los genes que están involucrados en el complejo mecanismo 

de esa respuesta [39] como, por ejemplo, la RH. 

 

Múltiples marcadores moleculares han sido descubiertos en las últimas décadas para 

genotipificar individuos [40]–[46], pero cuentan con numerosas desventajas al tratar de 

aplicarlos en estudios poblacionales, principalmente, por el tiempo y esfuerzo requerido para 

obtener resultados [47]. Por esta razón, el desarrollo de metodologías para identificar 

polimorfismos de nucleótido único (SNPs, Single Nucleotide Polymorfisms) [48], ha 

reducido significativamente tiempo y esfuerzos de genotipificación [47]. Los SNPs son 

diferencias puntuales en un solo par de bases nucleotídicas localizados fuera y dentro de 

regiones codificantes en todo el genoma, y son los polimorfismos más comunes en los 

organismos [38]. Cuando son pareados con técnicas de Secuenciación de Nueva Generación 

(NGS) en genomas completos [47], [48], se convierten en poderosos identificadores para 

estudiar la diversidad de poblaciones enteras [49]–[52]. Por ello, los SNPs rápidamente se 

han convertido en el estándar de oro para realizar Estudios de Asociación de Genoma 

Completo (GWAS, Genome-Wide Association Study) [53]. 

 

Antecedentes del proyecto 

En 2021, se sometió el proyecto del grupo de la Dra. Cassab López: “Genética, fisiología, y 

mejoramiento evolutivo-participativo de maíces nativos de Morelos sometidos a manejo 

agronómico sostenible” para la PRONAII de Soberanía Alimentaria 2021 postulada por el 
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CONAHCYT. Dentro de la propuesta, se incluyó el trabajo de Eapen et al. [54] en el que 

realizó experimentación con líneas resistentes a sequía de África (DTMA, Drought Tolerant 

Maize from Africa) para clasificar plántulas por su RH (“débil” o “robusta”) y ponerlas a 

prueba en campo bajo diferentes tipos de irrigación. Sus resultados establecieron que existe 

una relación positiva entre la presencia de una RH robusta y el rendimiento productivo del 

maíz, sin importar el tipo de riego. A su vez, Guadarrama [55] realizó un GWAS para este 

germoplasma de DTMA y encontró que los marcadores moleculares con mayor asociación a 

la RH en la raíz primaria se situaron en los genes DUF1005, . Ambos estudios estuvieron 

enfocados a comprender los mecanismos de las RH en Z. mays L., y a partir de ellos surgieron 

nuevos conocimientos para llevar a cabo un proyecto para generar fitomejoramiento en 

maíces nativos. 

 

Desde la aprobación del proyecto para PRONAII hasta el inicio del presente PAP, el grupo 

de la Dra. Cassab López se ha dedicado a recolectar diferentes accesiones de maíz Ancho en 

los municipios de Huitzilac y Puente de Ixtla, Morelos, con comunidades de pequeños 

agricultores que actualmente comercializan sus productos agrícolas con valor agregado (ver 

¡Error! No se encuentra el origen de la referencia., del Anexo). A partir de estas 

accesiones, se obtuvieron datos fenotípicos de la RH en raíces primarias para más de 360 

plántulas, de las cuales, una población de 120 plántulas con RH robusta y débil fueron 

secuenciadas en el Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo (CIMMYT) para 

la identificación de marcadores moleculares (SNPs) que se utilizaron para el Estudio de 

Asociación de Genoma Completo (GWAS) de este PAP.  

 

1.2 Caracterización de la organización  

 

Fundado el 20 de abril de 1982 en Cuernavaca, Mor., el Instituto de Biotecnología de la 

Universidad Nacional Autónoma de México (IBt – UNAM) es uno de los centros académicos 

dedicados a la investigación en biotecnología más prolíficos de México; hasta el 2022, 

contaban 4 mil 804 artículos publicados, 114 mil 431 citas y 65 patentes en áreas de genética 

y ciencias de la vida acumulados en 40 años de historia científica [56]. Dentro de sus metas 

como instituto de investigación, busca la implementación de acciones de voluntariado 
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nacional para la atención de problemas de la comunidad utilizando el conocimiento de la 

biología competitiva que atienda problemas en el área de salud, industrial, energética, 

ambiental y agropecuaria, a la par de fomentar la colaboración con el sector privado.  

 

En la estructura del IBt – UNAM se integran cinco departamentos: Desarrollo y Fisiología 

Molecular; Ingeniería Celular y Biocatálisis; Biología Molecular y Bioprocesos; 

Microbiología Molecular; y la colaboración de este PAP: Biología Molecular de Plantas bajo 

la dirección Dr. José Luis Reyes Taboada. Dentro de este departamento se encuentra el grupo 

de investigación liderado por la Dra. Gladys Iliana Cassab López, conformado por cuatro 

técnicos académicos, dos becarias y siete estudiantes de licenciatura, incluyendo al autor de 

este PAP. El objetivo de este grupo es comprender los sistemas de transducción de señales a 

nivel celular en las plantas.  

 

1.3 Identificación de la(s) problemática(s) 

México es centro de diversidad para el maíz, incluyendo el maíz pozolero o Ancho [1], y es 

esencial en la gastronomía y dieta mexicana [2]. La producción nacional de maíz Ancho en 

2022 representó más de $224 millones de pesos mexicanos [4], y el estado de Morelos se 

posicionó como el segundo productor más importante [4]. El grupo campesino en este estado 

utiliza accesiones nativas del maíz Ancho como estrategia económica de autosustento [2], 

[3], [13]. Sin embargo, la falta de acceso a sistemas de riego adecuados [11] y el cambio 

climático [12] amenazan contra estas estrategias de vida, obligando a este grupo a buscar 

alternativas, como la introducción de variedades híbridas de EE. UU., lo que provoca el 

desplazamiento de accesiones nativas y, al ser cultivos de polinización abierta, también la 

pérdida de biodiversidad [14], [57]. 

 

Para apoyar las estrategias actuales de estos grupos en el Morelos rural, la comunidad 

científica mexicana representa una labor importante al brindarles acceso a innovación 

tecnológica. El enfoque del presente PAP es apoyar el proyecto del IBt – UNAM que busca 

generar accesiones nativas adaptadas a sequía que garanticen la seguridad económica y 

alimentaria de estos sectores de la población, así como la protección de la biodiversidad en 

la región. 
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1.4. Planeación de alternativa(s) 

Otras alternativas al PAP 

Se discuten dos soluciones que pueden ayudar a combatir la sequía, que sean accesibles al 

grupo campesino y ayuden a la protección de la biodiversidad: la milpa y el uso de micorrizas. 

La milpa es un policultivo tradicionalmente utilizando en cultivos de maíz desde épocas 

prehispánicas para reducir la presencia de plagas y mejorar el crecimiento del cultivo [58]. 

Esta no es una solución viable porque pretende cambiar a métodos que la mayoría de los 

campesinos desconoce, además de obtener cultivos que no necesariamente crecen en la 

región y no garantizan solucionar el problema de la resistencia a sequía. Segunda, las 

micorrizas pueden ser una opción biotecnológica accesible [59], aunque los estudios que se 

tienen actualmente son significativamente menores a los que existen para las RH, además de 

que no existe una metodología establecida para caracterizar y proponer las condiciones en 

suelo óptimas para que funcionen estos microorganismos. 

 

Estudio de Asociación de Genoma Completo (GWAS) 

Un Estudio de Asociación de Genoma Completo (GWAS) se utiliza en humanos, animales, 

microorganismo y plantas, y tiene como objetivo encontrar correlaciones entre datos 

fenotípicos y genotípicos al detectar diferencias puntuales en alelos dentro de un grupo de 

individuos que pertenecen a la misma especie, pero que tienen variaciones fenotípicas [53], 

en la figura 1 se muestra un resumen de esta metodología de análisis.  
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Figura 1. Resumen del flujo de trabajo de un GWAS. (A) Recolección de muestras para obtener datos 
fenotípicos y genotípicos; (B) Obtener marcadores moleculares a través de secuenciación; (C) Eliminar 

datos que puedan afectar al modelo estadístico de GWAS a partir del contexto del estudio, en este 
ejemplo, eliminar datos provenientes de espacios geográficos no relevantes; (D) Se eliminan datos 
genotípicos que no tengan una relevancia significativa para el modelo; (E) realización del GWAS y 

obtención de SNPs asociados al fenotipo; (F) Metaanálisis para la obtención de genes candidatos; (G) Los 
resultados pueden ser replicados; (H) Comparar distintos GWAS para establecer una ruta metabólica o 

mecanismo biológico que explique el fenotipo. En este PAP se pretende llegar hasta el paso F. Diagrama 
recuperado de Uffelman et al. [53]. 

 

Como se mencionó anteriormente, previo al inicio de este PAP, los datos fenotípicos y 

genotípicos fueron obtenidos por el grupo de la Dra. Cassab López en el IBt – UNAM, en 

colaboración con el CIMMYT. En el presente PAP, se pretende realizar un GWAS con el 

objetivo de encontrar la relación entre la RH de las raíces primarias de maíz Ancho con los 

SNPs que fueron obtenidos a través de secuenciación DArTseq. 

 

Para la realización del GWAS, primero es necesario transformar el reporte de secuenciación 

del CIMMYT a un formato Hapmap, una estructura de datos común en bioinformática que 

se utiliza para reportar diferencias alélicas. Para esto, es necesario programar un script en el 
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lenguaje de programación R—ampliamente utilizado para análisis estadístico y conocido en 

la bioinformática—para traducir el formato de Excel a uno de texto con la estructura de un 

Hapmap. 

 

Al obtener los datos fenotípicos y genotípicos crudos, es necesario el uso de software 

bioinformático para hacer un análisis primario, GAPIT 3.0 [60], [61], como librería de R, y 

TASSEL 5.0 [62], en su versión de Shell (Linux). Se utilizan estos dos programas en el 

presente PAP, ya que ambos son de libre acceso y estén optimizados para específicamente 

realizar flujos de trabajo de GWAS para variedades de Zea mays L. El GWAS se realiza en 

GAPIT 3.0 utilizando datos fenotípicos con valores numéricos, en este caso, ángulo de raíces 

primarias, y los datos genotípicos procesados por TASSEL 5.0. El resultado del GWAS 

consiste en una tabla con los scores estadísticos que indican cuáles SNPs tienen una fuerte 

asociación con los datos fenotípicos que se le presentaron. 

 

Finalmente, se toman los SNPs con mayor relevancia para predecir los genes que podrían 

estar relacionados con la RH. Adicionalmente, se realiza un análisis ADMIXTURE [63] para 

explicar la diversidad genética de los datos y presentar una hipótesis de entrecruzamiento de 

las accesiones, a través de un análisis de ancestría geobiológica. 

 

Cronograma de actividades 

En la tabla 1 se muestra al plan de trabajo del presente PAP. Se especifican los recursos 

humanos, datos y software necesarios para cumplir la actividad. Además, se anota el tiempo 

requerido para llevar a cabo las actividades y la semana en la cual se planea realizarla. 

Tabla 1. Cronograma de actividades previstas para la realización del PAP. 

Nombre de la actividad 
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 1

3
 

S
e
m

a
n
a
 1

4
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 1

5
 

S
e
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 1

6
 

Fase de inducción                   

   Leer precedentes del proyecto (artículo pre-
vio) 

AH, 
TP 

15                 

   Lectura de artículos (conceptos iniciales) AH, 
TP 

30 1                
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   Taller: Fundamentos teóricos de GWAS 
AB 1 1                

   Creación de repositorio en GitHub 
TP 1  1               

Limpieza de datos y control de calidad                   

   Convertir reporte a Hapmap 
R 5 1 1               

   Reporte PAP (Avance 01) TP, 
AH 

15  1 1              

   Visualización primaria en GAPIT R, 
GP 

3  1               

   Taller: TASSEL 5.0 AB, 
TS 

1   1              

   Filtrado de datos (con GUI) TP, 
AB 

9    1 1            

   Filtrado de datos (scripts en Shell) TP, 
TS 

10      1 1          

   Reporte PAP (Avance 02) TP, 
AH 

22    1 1 1 1          

   Preparar datos fenotípicos 
AN 15 1 1               

   Revisión de datos filtrados 
AB 1       1          

Estudio de Asociación Genómica (GWAS)                   

   GWAS con datos de prueba TP, 
TS 

3      1           

   GWAS con datos de DMZ119 TP, 
GP 

2       1 1         

Análisis de Ancestría                   

   Taller: Análisis de Ancestría 
AB 1         1        

   Reporte PAP (Avance 03) TP, 
AB 

18         1 1 1      

   Análisis de Ancestría (datos de prueba) 
AX          1 1       

   Análisis de Ancestría (DMZ119) 
AX           1 1      

Selección de SNPs y predicción de genes 
candidatos 

                  

   Predicción de SNPs 
AB 10           1 1     

   Predicción de genes 
AB 25            1 1 1   

   Metaanálisis de genes candidatos 
AH 15              1 1  

   Reporte PAP (Avance 04) 
TP 5               1  

   Presentación final de PAP 
TP 20              1 1 1 

 

La tabla 2 muestra el significado de las abreviaturas utilizadas en el cronograma para referir 

los recursos necesarios en cada actividad. 

Tabla 2. Abreviaturas de los recursos señalados en el cronograma de actividades. 

Recursos utilizados 

Abreviatura Significado 
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AB Asesoría M.C.. Leopoldo Vázquez (Bioinformática) 

AH Asesoría Dra. Gladys Cassab (Hidrotropismo/Entrecruzamiento) 

AN Apoyo Lic. Nancy Trujillo (Trabajo de fenotipificación) 

TP Trabajo personal 

R R Studio (Base) 

GP Software: GAPIT (R Studio) 

TS Software: TASSEL 5.0 

AX Software: ADMIXTURE (UNIX Shell) 

 

 

1.5. Desarrollo de la propuesta de mejora 

Análisis de datos fenotípicos 

Previo a este PAP, se determinó la respuesta hidrotrópica (RH) de las raíces primarias en 

1,554 individuos provenientes de 38 accesiones de los municipios de Huitzilac y Puente de 

Ixtla, Morelos, utilizando la metodología de Eapen et al. [54] (figura 2 y figura 10 del Anexo). 

La RH fue clasificada como “débil” (𝑥 < 40) o “robusta” (𝑥 ≥ 40) dependiendo del ángulo 

de la raíz primaria, cada accesión fue clasificada como “Baja”, “Media” o “Alta” 

dependiendo de su altitud geográfica (figura 8 del Anexo). 

 

Figura 2. Promedio y desviación de ángulo de raíz primaria (respuesta hidrotrópica, RH) estándar para 13 
accesiones de maíz Ancho de altitud “Baja”. La RH fue clasificada como “débil” o “robusta” a partir de un 

ángulo de 40 grados. 
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Se realizó un análisis estadístico para encontrar la relación entre la altura y la RH, y 

diferencias entre las accesiones. Los datos no presentaron una distribución normal (prueba 

de Shapiro-Wilk, p-value < 2.2e-16) y presentaron un sesgo hacia respuestas débiles (figura 

3A y figura 3B). Este sesgo implicó una distorsión decreciente por la que se requirió comprar 

la varianza de las RHs por separado. Así, se realizaron dos análisis de varianza (ANOVA) 

para cada tipo de RH con un límite de confianza del 90% (𝛼 = 0.10). Los resultados de los 

ANOVA demostraron que existe una diferencia significativa entre la RH y la altitud 

geográfica de las accesiones (Débil, p-value = 0.0318; Robusta, p-value = 0.0108), es decir, 

que el origen de la diversidad genética o adaptativa no proviene de los cambios en la altitud. 

 

 

Figura 3. Análisis descriptivo de la respuesta hidrotrópica (RH) por tipo de respuesta. (A) Histograma de 
RH, los datos presentaron un sesgo hacia RH débiles (izquierda de línea roja punteada); (B) QQ-Plot de 

distribución normal para datos estandarizados, ningún tipo de RH tuvo una distribución normal; (C) 
Comparación de los tipos de RH para diferentes alturas. 

 

Genotipificación por DArTseq 

De la población fenotipificada, 119 individuos con la RH más alta fueron genotipificados por 

secuenciación de nueva generación (NGS) usando la metodología DArTseq (Diversity 

Arrays Technology Sequencing) a servicio del Centro Internacional de Mejoramiento de 

Maíz y Trigo (CIMMYT) para identificar los marcadores moleculares. La metodología 
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DArTseq se utiliza para la reducción genómica en secuenciaciones de genomas completos. 

La metodología se fundamenta en la digestión del genoma utilizando enzimas de restricción 

sensibles a metilaciones [50], estas cortan en regiones altamente metiladas, preservando los 

fragmentos sin metilar; es decir, las regiones genómicas que son expresadas en fenotipos 

[64]. A partir de esta secuenciación, se generó una librería de 48,370 fragmentos con SNPs 

para los 119 individuos (figura 9 del Anexo). 

 

Análisis de los datos genotípicos 

Control de calidad 

Los fragmentos secuenciados fueron alineados por el CIMMYT utilizando el genoma de 

referencia B73v4 [65] de Zea mays L. con el objetivo de determinar los loci de cada SNP. La 

línea B73 proviene de Minnesota, EE.UU., es decir, es genéticamente distante a las 

accesiones nativas de Morelos, por lo que algunos loci no fueron alineados y se generaron 

datos nulos. Utilizando el ambiente de programación R, se realizó un primer filtro para el 

conjunto de datos y conservar solo los SNPs con loci identificados (código 1 en el Anexo). 

Se obtuvo un total de 34,079 SNPs (70.45%) con loci conocidos para las 119 accesiones. 

 

Un segundo filtro fue aplicado a las secuencias utilizando la plataforma TASSEL 5.0 (Trait 

Analysis by aSSociation, Evolution and Linkage), desarrollado por Bradbury et al. [62]. La 

frecuencia de alelos menores (MAF, Minor Allele Frequency) es la proporción en la que el 

alelo menos común se presenta en una lectura [66]. En su mayoría, los análisis estadísticos 

no cuentan con el poder estadístico para hacer asociaciones con MAFs bajos [66], por lo que 

es necesario retirarlos. En este proyecto, se utilizó un filtro de MAF ≥ 10% (figura 4A y 

figura 4B). Después de este último filtro, hubo una reducción del 39.63% de los datos, 

dejando un total de 20,573 SNPs disponibles para realizar la asociación (figura 4C). 

https://ensembl.gramene.org/Zea_mays/Info/Annotation/23genebuild
https://www.maizegenetics.net/tassel
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Figura 4. Resumen de control de calidad para 20,573 SNPs. Se muestran los histogramas de Frecuencia de 
Alelos Menores (MAF) para (A) antes de aplicar el filtro; (B) después de aplicar el filtro para MAF ≥ 10%. 

También se muestra (C) porcentaje de datos perdidos por cromosoma. 

 

En la figura 5 se muestra la cantidad de SNP debido a que cada cromosoma de Z. mays L. 

tiene un largo diferente, por ejemplo, el cromosoma 1 cuenta con 307.04Mpb, mientras que 

cromosoma 10 se compone de 150.98Mpb. 
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Figura 5. Cantidad de SNPs totales por cromosoma (naranja) y proporción de SNPs por cada millón de 
pares de bases (Mpb, azul). 

 

1.6. Valoración de productos, resultados e impactos 

Estudio de Asociación de Genoma Completo (GWAS) 

A partir de los datos fenotípicos de las plántulas secuenciadas y sus datos genotípicos 

filtrados (MAF ≥ 10%), se realizó un Estudio de Asociación de Genoma Completo (GWAS) 

con el software TASSEL 5.0 [62]. Para entender la asociación de un SNP con su rasgo 

fenotípico se utiliza un modelo lineal para realizar correlaciones entre la presencia del SNP 

a través de las accesiones y la RH, el modelo utilizado para este GWAS fue un MLM. Como 

output, el MLM—o cualquier modelo lineal—genera un puntaje estadístico (p-value) con el 

que se puede asociar la significancia estadística de esa correlación. Comúnmente, para 

visualizar y analizar los resultados, estos scores pasan por una transformación logarítmica 

(− log10(𝑝)); entre más alto sea, mayor confianza hay de que ese SNP esté asociado al 

fenotipo.  

 

Análisis estadístico 

Fueron identificados 56 SNPs asociados con la RH. En la figura 6 se muestra un gráfico de 

cuantil-cuantil (Q-Q Plot) que ayudó a determinar un límite de confianza (− log10(𝑝)  =

 2.48) para los p-values calculados por el MLM. Los valores dejan de tener un 

comportamiento uniforme después de este valor, por lo que se tratan de SNPs con p-values 

(bajos) con significancia estadística, es decir, que rechazan la hipótesis nula (H0) y explican 

https://www.maizegenetics.net/tassel


21 

 

la correlación calculada por el MLM [66]. Aquellos SNPs con un valor mayor o igual a este 

fueron clasificados como “asociados” y seleccionados para identificar posibles genes 

asociados a la RH (figura 7). 

 

 

Figura 6. Gráfico Cuantil-Cuantil (QQ-Plot). Se grafican los p-values esperados en una distribución 
uniforme (eje horizontal) contra los generados por el MLM para una muestra de 250 SNPs. Los datos 

observados dejan de tener un comportamiento uniforme a partir de -log10(p) = 2.48, por lo que se tratan 
de p-values (bajos) con significancia estadística, es decir, que rechazan la hipótesis nula (H0) y explican la 

correlación del MLM. 

 

Cribado de genes asociados 

En este PAP se lograron identificar 10 regiones genómicas y genes con SNPs asociados a la 

RH. Los SNPs fueron localizados con el “Genome Data Viewer” de NCBI 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/gdv/?org=zea-mays) con el genoma de referencia 

“B73 RefGen_v4” ingresando la coordenada del SNP (ie. chr1:307,041,717), y extrayendo 

el código único de locus (ID) del gen o genes más cercano al SNP. El ID pertenece a la 

International Nucleotide Sequence Database Collaboration (INSDC) del Proyecto de 

Secuenciación Genómica de Maíz. Dicho ID fue buscado en la MaizeGDB 

(https://www.maizegdb.org/) para encontrar conexiones a UniProt 

(https://www.uniprot.org/) y/u ortología con Arabidopsis thaliana en la base de datos TAIR 

(https://www.arabidopsis.org/index.jsp) (figura 7 y tabla 3), y ampliar la búsqueda en otras 

bases de datos (ie. KEGG Pathway, GeneOnthology, Panther, etc.). 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/gdv/browser/genome/?id=GCF_000005005.2
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Figura 7. Gráfico de Manhattan para la RH en accesiones de maíz Ancho nativo para el GWAS — MLM. 
Cada punto representa un SNP en su respectiva posición cromosómica (eje horizontal) y su p-value de 

acuerdo con el MLM (eje vertical). Existe una mayor cantidad de SNP al inicio y al final de cada 
cromosoma por el efecto de la recombinación cromosómica. Se muestran los 10 SNPs con un mayor nivel 

de significancia (puntos rojos) y el ID de la accesión de UniProt asociada (texto, verde=gen/azul=región 
intergénica). 

 

Búsqueda de información y gene-mining de los genes asociados 

El SNP con una mayor asociación genómica a la RH fue perteneciente a la CAND1 en el 

cromosoma 4 (tabla 3). De acuerdo con información en el ortólogo A. thaliana, se trata de 

una proteína señalizadora de auxina dependiente de ubiquitina, presente desde embriogénesis 

hasta floración [67]. Sin embargo, esta proteína se encuentra presente solamente en el 

desarrollo vascular de hojas para el transporte de auxina [67]. Podría estar relacionado al 

estar involucrado con el crecimiento. Otro gen ortólogo a A. thaliana es ABCA7 del 

cromosoma 6 (tabla 3), perteneciente a la super familia de proteínas transmembranales 

dependientes de ATP [68], y está relacionada con el metabolismo de lípidos acilados para la 

formación de membranas [69]. 

Tabla 3. Resultados de minería de genes para los 10 SNPs con un p-value más alto del GWAS. Se presentan 
códigos para bases de datos en MaizeGDB (INSDC ID), UniProt y TAIR (ortología con A. thaliana); las 
coordenadas cromosómicas del SNP asociado (SNP Coord.); el p-value del SNP; y la descripción del gen 
asociado de UniProt. Se marca de color gris los genes de los que se obtuvo más información en literatura: 
CAND1, ABCA7. 

INSDC ID SNP Coord. -log10(p) Uniprot ID Tair ID Descripción 

Zm00001d053813 Chr3:241598199 3.439 A0A1D6QSF0 AT2G02560 
Cullin-associated NEDD8-dissociated 

protein 1 
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Zm00001d045703 chr9:33996681 3.328 K7VC79  AT1G23880 NHL domain-containing protein 

Zm00001d036927 chr6:106659892 3.299 A0A1D6LSJ8  AT2G01320 ABC transporter A family member 7 

Zm00001d016136 chr5:146122222 3.188 A0A1D6H5L3 - E3 ubiquitin-protein ligase ATL41 

Zm00001d011924 chr8:164686490 3.122 K7V208 - Protein LURP-one-related 2 

Zm00001d053882 chr4:242947617 3.120 K7V792  - Splicing factor 3B subunit 1 

Zm00001d010530 chr8:119425364 3.103 C0PHQ1  - cysteine--tRNA ligase 

Zm00001d031232 chr1:182937557 3.057 A0A1D6KH77 - Sodium/hydrogen exchanger 7 

Zm00001d012970 chr5:2557067 3.039 A0A1D6GE97  - 
Phosphatidylinositol N-acetygluco-

saminlytransferase subunit P-related 

Zm00001d018854 chr7:7399264 3.021 B4FIC9 - mRNA-putative carboxylesterase 15 

 

Homología con MIZ1 

Como se mencionó al inicio de este escrito, existen mutaciones reportadas que podrían 

explicar el mecanismo molecular de la RH, el gen MIZ1, así que también se buscaron posibles 

homólogos relacionados dentro de los SNPs de este PAP. Guadarrama [55] identificó 11 

genes homólogos del gen MIZ1 en variantes DMTA (tabla 4). Se buscaron en MaizeGDB los 

3 homólogos de Guadarrama [55] con el p-value más alto y se identificaron los SNPs 

asociados más cercanos a las coordenadas cromosómicas. Solamente un par de SNPs de baja 

significancia coincidieron con un homólogo reportado en el cromosoma 8. 

Tabla 4. Genes homólogos a MIZ1 en Z. mays L. (DTMA) identificados por Guadarrama [55]. Los IDs 
pertenecen al gen de referencia B73_v3, pero también existen para B73_v4. Se comparan los SNP 
encontrados en este PAP con las regiones reportadas. Las celdas de color gris son las que coincidieron. 

INSDC ID SNP más 

cercano 
En gen 

Distancia 

(Kpb) 

-log10(p) 

B73_v2 B73_v4 Guadarrama PAP 

GRMZM2G329999 Zm00001d014681 chr5:58,555,370 No 176.593 1.84 0.90; 0.36 

GRMZM2G475994 Zm00001d012555 chr8:171,216,647 No 110.222 1.45 0.06 

GRMZM2G437509 Zm00001d040415 chr3:42,334,923 Sí 0.000 1.35 0.35; 0.35 

 

Conclusiones 

Se desarrolló un GWAS para plántulas de maíz Ancho (Z. mays L.) nativo del estado del 

Morelos para encontrar genes asociados a la respuesta hidrotrópica (RH) de la raíz primaria 

en plántulas. A través de un análisis de datos para el reporte de genotipificación por 

secuenciación se lograron obtener más de 13 mil marcadores moleculares para realizar el 

estudio con 119 individuos. Se lograron identificar 56 SNPs asociados a la RH a través de un 

MLM, de los cuales, los 10 con p-values más significativos fueron seleccionados. Los 

resultados indicaron que, aunque existe una posible relación de la RH con un gen reportado 
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como responsable de la RH (MIZ1), aún hay genes con una mayor importancia que 

pertenecen a mecanismos moleculares más complejos como el transporte de auxinas para el 

desarrollo de nuevos tejidos (CAND1) y el uso de transporte activo en la membrana de la 

pared celular (ABCA7). 

 

Perspectivas 

Incluir mayor diversidad genética 

Uno de los principales retos de este PAP fue que el trabajo realizado se basó en un conjunto 

de datos sesgado, al contar solamente con plántulas de RH robusta y de altitud baja. En un 

GWAS, es necesario contar con poblaciones opuestas o genéticamente diversas para 

encontrar correlaciones entre la diversidad de característica fenotípicas y la presencia de 

SNPs en cada individuo. Sin embargo, los resultados siguen siendo una ventana útil para 

construir un análisis genómico, ya que independientemente de los individuos, su p-value 

seguirá siendo proporcionalmente significativo incluyendo los “nuevos” SNPs, por lo tanto, 

puede cambiar el límite de significancia y no se incluirán los mismos SNPs más bajos. 

 

Terminar de buscar genes candidatos 

Se lograron encontrar genes candidatos que podrían llegar a revelar un complejo mecanismo 

molecular del que depende la RH. Aún es necesario investigar más sobre las funciones de las 

proteínas seleccionadas, y sobre el resto de los genes identificados. 

 

Posible estudio de transcriptómica 

Una vez que se tenga un GWAS con los datos completos y genes candidatos, el estudiar los 

niveles de transcripción—sea por qPCR o RNAseq—en etapas de desarrollo de la semilla y 

bajo un diseño experimental con gradientes de humedad, podría no solo dar mayor claridad 

sobre los mecanismos moleculares de la planta, sino también a evaluar la importancia de los 

marcadores moleculares y estandarizar el proceso de selección para entrecruzamiento 

corriendo pruebas para un solo set de genes, incluso un solo gen. 
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1.8. Anexos generales 

Código 

Código 1. Filtro de calidad en R para regiones cromosómicas sin loci identificado. 

source("scripts/snp2hapmap.R") # Importar funcion para transformar de CIMMYT a hapmap  
hapmap_report <- snp2hapmap(file = snp_report.file[,-6]) 
hapmap_report <- hapmap_report[grepl("\\d{1,2}_chromosome",hapmap_report$chrom),] # sel
eccionar todo lo que empiece con numero y "_chromosome" 
hapmap_report$chrom <- gsub("_chromosome","",hapmap_report$chrom) # remover "_chromosom
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e" 
hapmap_report$chrom <- as.integer(hapmap_report$chrom) # indicar chrom como numero ente
ro 
 
# Configuracion específica para TASSEL 5.0  
hapmap_tassel <- hapmap_report 
colnames(hapmap_tassel)[c(1,6)] <- c("rs#","assembly#")  
hapmap_tassel$QCcode <- NA 
hapmap_tassel <- hapmap_tassel %>% relocate(QCcode, .after = panelLSID) 
hapmap_tassel <- hapmap_tassel[order(hapmap_tassel$chrom, hapmap_tassel$pos),] # ordena
r por cromosoma y luego posicion 
 
write.table( # Guardar hapmap como un .txt para leer en TASSEL 5.0 
  hapmap_tassel, 
  file="data/02_processed/report_snp-dmz119-tassel.hmp.txt", 
  sep="\t", 
  row.names = FALSE, 
  quote=FALSE # no guardar nada como texto, saltar usar comillas en cualquier dato  
) 

Código 2. Función de R para transformar el reporte de secuenciación DArTseq del CIMMYT al formato 
Hapmap. 

# ! IMPORTANTE 
# Este script está diseñado para ser utilizado en otros análisis 
# Favor de implementar la función en el análisis como: 
# 
# source(snp2hapmap.R) 
 
### SNP2HAPMAP ### 
snp2hapmap <- function(file){ 
  snp.report <- file # leer la tabla 
  snp.report <- snp.report[snp.report$snp!="",] # Eliminar los renglones vacios 
   
  ## Sustituir  
  alleles <- data.frame( 
    allele      = gsub("\\d+:(\\w)>(\\w)", "\\1", snp.report$snp), 
    sustitution = gsub("\\d+:(\\w)>(\\w)", "\\2", snp.report$snp) 
  ) 
  alleles$snp     <- paste0(alleles$allele,"/",alleles$sustitution) 
   
  alleles.results <- cbind(alleles,snp.report[,7:ncol(snp.report)]) 
   
  # Sustituir valores numericos por alelos 
  alleles.results[,4:ncol(alleles.results)] <- ifelse( # Sentencia condicional para cam
biar valores. 
    alleles.results[,4:ncol(alleles.results)] == 1, # homocigotos 
    strrep(alleles.results$sustitution,2), 
    ifelse( 
      alleles.results[,4:ncol(alleles.results)] == 2, # heterocigotos 
      paste0(alleles.results$allele,alleles.results$sustitution), 
      ifelse( 
        alleles.results[,4:ncol(alleles.results)] == 0, 
        strrep(alleles.results$allele,2), 
        NA 
      ) 
    ) 
  ) 
   
  alleles.results <- alleles.results[,4:ncol(alleles.results)] 
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  head(alleles.results) 
   
  hapmap <- data.frame( 
    rs        = snp.report$id, 
    alleles   = alleles$snp,           
    chrom     = snp.report$chrom,     # Número de cromosoma (si hay letras hay que quit
arlas, o filtrar los contigs) 
    pos       = snp.report$chrom_pos, # Posicion en cromosoma 
    strand    = NA, 
    assembly  = NA, 
    center    = NA, 
    protLSID  = NA, 
    assayLSID = NA, 
    panel     = NA, 
    QCcode    = NA 
  ) 
  hapmap <- cbind(hapmap,alleles.results) 
  return(hapmap) 
} 

 

Figuras y tablas suplementarias 

 

Figura 8. Mapa de accesiones de maíz Ancho en los municipios de Huitzilac y Puente de Ixtla, Mor. Cada 
punto representa una accesión de la que se tomaron muestras. Se presenta la diferencia de alturas “Baja” 

(< 1,400 m.s.n.m), “Media” (1,400 – 1,800 m.s.n.m) y “Alta” (> 1,800 m.s.n.m) como curvas de nivel. 
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Figura 9. Individuos genotipificados. Hay un total de 119 individuos que fueron secuenciados provenientes 
de 13 accesiones diferentes de maíz Ancho. 

 

 

Figura 10. Representación gráfica de la metodología propuesta por Eapen et al. [54] para ensayos de 
respuesta hidrotrópica en plántulas de Zea mays L. (DTMA). Se utilizó la misma metodología para obtener 

los datos fenotípicos (ángulo de la raíz) utilizados en este PAP. 
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2. Productos 

Tabla 5. Ficha descriptiva de producto: Conjunto de datos DMz23-119 (input). 

Nombre y código del PAP 4G03 Programa de Apoyo a Centros de 

Investigación Externos II 

Nombre del proyecto Estudio de Asociación de Genoma Completo (GWAS) 

para la identificación de genes relacionados a la respuesta 

hidrotrópica en maíz Ancho (Zea mays L.) nativo 

mexicano en el IBt – UNAM 

Descripción (qué es, para quién se realizó y para qué 

es): 

Se entregan 2 archivos comprimidos (DMz23-

119.tar.gz; DMz23-119.zip) que contienen los 

archivos crudos necesarios para realizar el protocolo 

bioinformático. Son 4 tablas separadas por 

tabulaciones en formato de texto (.txt): fenotipo 

(completo y secuenciado), y genotipo (CIMMYT y 

Hapmap). 

 

Autores: Roberto Olvera Hernández 

 

Tabla 6. Ficha descriptiva de producto: Resultados de minería de genes. 

Nombre y código del PAP 4G03 Programa de Apoyo a Centros de 

Investigación Externos II 

Nombre del proyecto Estudio de Asociación de Genoma Completo (GWAS) 

para la identificación de genes relacionados a la respuesta 

hidrotrópica en maíz Ancho (Zea mays L.) nativo 

mexicano en el IBt – UNAM 

Descripción (qué es, para quién se realizó y para qué 

es): 

Se entrega una base de datos (Excel y CSV) con las 

anotaciones de búsqueda para encontrar los genes 

asociados. 

 

Autores: Roberto Olvera Hernández 

 

Tabla 7. Ficha descriptiva de producto: Protocolo bioinformático para realización de GWAS. 

Nombre y código del PAP 4G03 Programa de Apoyo a Centros de 

Investigación Externos II 

Nombre del proyecto Estudio de Asociación de Genoma Completo (GWAS) 

para la identificación de genes relacionados a la respuesta 

hidrotrópica en maíz Ancho (Zea mays L.) nativo 

mexicano en el IBt – UNAM 

Descripción (qué es, para quién se realizó y para qué 

es): 

Se entrega un proyecto de R con el protocolo 

detallado para realizar el GWAS. Dentro del 

proyecto se encuentra un notebook (.Rmd) con las 

instrucciones detalladas para importar los datos, 

limpiarlos, realizar control de calidad (R y TASSEL 

5.0), realizar el GWAS (TASSEL 5.0), y el análisis 

de datos para los resultados. El notebook puede ser 

compilado en un formato PDF, en HTML para ver en 

web, o leer directamente en R (terminal o RStudio). 

 

Autores: Roberto Olvera Hernández 
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3. Reflexión crítica y ética de la experiencia  

El RPAP tiene también como propósito documentar la reflexión sobre los aprendizajes en 

sus múltiples dimensiones, las implicaciones éticas y los aportes sociales del proyecto para 

compartir una comprensión crítica y amplia de las problemáticas en las que se intervino.  

 

3.1 Sensibilización ante las realidades 

Estar involucrado, participar activamente y estudiar sobre este proyecto cambió totalmente 

mi perspectiva acerca de la importancia cultura y social que tiene el maíz en este país. No 

solamente es un alimento culturalmente valioso para el resto de México, sino que representa 

si una familia va a poder pagar una cirugía o no, o perder el terreno con el que lo crecen. Por 

esto, es importante establecer medios de educación tanto para las personas del grupo 

campesino e indígena, como para los grupos de investigación que pueden perderse en la 

tecnicidad. Además, los grupos de investigación tienen una responsabilidad como ciudadanía 

de funcionar como un puente entre el gobierno—u otros medios de financiamiento—y los 

grupos más vulnerables, presentando estrategias que puedan convencer de que se brinde 

apoyo necesario tal y como lo es este proyecto.  

 

A pesar de ser un proyecto en el que dediqué el 100% de mi tiempo frente a la computadora, 

pude comprender las realidades de este sector de la población e interesarme aún más por 

comprender los problemas que se enfrentan aquí en Jalisco y en el resto del país. 

 

3.2 Aprendizajes logrados 

Primeramente, el trabajar en un grupo de investigación me enseñó la importancia del trabajo 

colaborativo. Comunicarse de forma constante y compartir información entre los miembros 

de un equipo es parte esencial para entender la importancia de cada una de las actividades, 

incluso del panorama completo del proyecto; sea en investigación o una empresa. Discutir, 

presentar soluciones y ofrecer apoyo son los principales factores para crear una colaboración  

que puede brindar buenos frutos. 

 

También, salgo con un buen sabor de boca al saber que existen grupos de investigación y 

colectivos dedicados a ofrecer su tiempo y trabajo en colaboraciones con razones sociales. 
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Una cosa es escribir la importancia social en un artículo y encerrarte en un laboratorio, y otra 

es salir con las personas, aprender de sus procesos, compartir conocimientos y que cada uno 

puede llevar esto a sus casas para tener un ganar-ganar. Aprendí que el conocimiento puede 

generarse en todos lados, la transdisciplinariedad no solamente puede suceder entre las 

disciplinas de STEM, o STEM y ciencias sociales, sino también con la misma gente que ha 

acumulado el conocimiento de generaciones. 

 

Finalmente, afortunadamente, tuve la oportunidad de trabajar dentro de una de las 

instituciones con mayor capital en bioinformática. Curiosamente, la mayoría de mis 

aprendizajes en este PAP no fueron sobre programación o manejo de la computadora, sino 

de los complejos mecanismos moleculares y genéticos que dan origen a la diversidad de 

poblaciones en maíz, todo esto para entender los números que arrojaba el software.  

 

3.3 Inventario de competencias Inicial (ingreso del PAP) e Inventario de 

competencias Final (salida al PAP). 

 

Competencia Evidencia Relevancia/Fortaleza* Nuevas competencias 

C
o

n
o

c
im

ie
n

to
s

 

Ingeniería gené-
tica/metabólica 

Materia cur-
sada en 
ITESO 

Puedo comprender y 
explicar a nivel básico 
los fenómenos evoluti-
vos a nivel molecular 
que suceden en el ge-
noma del maíz. 

Adquirí nuevos conoci-
mientos sobre genética 
de poblaciones, cómo 
es que se da origen a la 
diversidad en una po-
blación. A su vez, tuve 
que comprender a un ni-
vel más profundo la es-
tructura del genoma del 
maíz. 

Biología vegetal Materia cur-
sada en 
ITESO 

Puedo comprender y 
explicar a nivel básico 
los fenómenos morfo-fi-
siológicos de las raíces 
en maíz. 

Aprendí sobre los me-
canismos moleculares 
de ubiquitinación y 
transporte de auxinas 
para poder comprender 
la función de los genes 
asociados, y dar una ex-
plicación de cómo po-
drían estar involucrados 
en el hidrotropismo. 

Diseño de experi-
mentos 

Materia cur-
sada en 
ITESO 

Puedo explicar y validar 
el diseño experimental 
utilizado para detectar 

Aprendí sobre nuevos 
modelos estadísticos 
(Mixed Linear Model, 
General Linear Model, 
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las diferencias fenotípi-
cas por el grupo de tra-
bajo. 

PCA, Matrices de Afini-
dad, árboles filogenéti-
cos) para saber diferen-
ciar y explicar diferen-
cias entre poblaciones. 

Análisis de secuen-
ciación masiva 

Curso externo; 
trabajo como 
becario. 

Conozco la tecnología y 
métodos de secuencia-
ción masiva de nueva 
generación, así como el 
análisis de los datos ge-
nerados. 

Conocí una nueva me-
todología de secuencia-
ción (DArTseq). Una po-
derosa herramienta en 
genómica para identifi-
car cambios puntuales a 
través de genomas 
completos. 

H
a
b

il
id

a
d

e
s

 

Programación en R Autodidacta Uso de librerías disponi-
bles en el lenguaje R 
para análisis de datos 
genómicos. 

Aprendí a estructurar un 
proyecto/protocolo bio-
informático en este len-
guaje de programación. 

Realizar análisis esta-
dísticos multivariados 
para 

Uso de Linux OS Curso externo Uso de software de có-
digo abierto solo dispo-
nible en este sistema 
operativo para hacer 
análisis replicables. 

 

Crear flujos de trabajo 
en BASH para el diseño 
de flujos de trabajo con 
comandos del OS. 

 

Gestión de proyec-
tos 

Materia en 
ITESO 

Identificar hitos y entre-
gables importantes para 
el proyecto. 

Mejoré en la organiza-
ción de mis tiempos y a 
poner fechas límites 
para no interferir ni atra-
sar el trabajo del resto 
del grupo de investiga-
ción. 

A
c
ti

tu
d

e
s

 

Honestidad  Tengo la firme actitud 
de ser honesto en mi 
enfoque, presentando 
los resultados tal como 
son, con el objetivo de 
entregar conocimiento 
científico real. 

Mejoré en pedir ayuda, 
cuando algo se me 
complicaba, no enten-
día un tema, tuve que 
ser honesto para que 
salieran las cosas ade-
lante. 

Diálogo crítico  Estaré dispuesto a es-
cuchar las opiniones de 
mis asesores y compa-
ñeros para entregar un 
trabajo científico impar-
cial que respete la ge-
neración del conoci-
miento científico. 

Aprendí a recibir críticas 
directas para mejorar mi 
desempeño, y del 
mismo modo, a ser 
asertivo para corregir 
problemas que pudieran 
tener un efecto a futuro. 

Responsabilidad  En caso de que surja al-
gún evento derivado de 
mi trabajo que afecte al 

Igual que en ‘Honesti-
dad’ tuve que aprender 
a hacer entregas a 
tiempo y en el formato 
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proyecto, estoy compro-
metido a asumir la res-
ponsabilidad y afrontar 
las consecuencias de 
manera directa y cons-
ciente. 

que la mayoría de las 
personas pudieran en-
tender. 

Perseverancia  Tengo una actitud de 
constante aprendizaje. 
Para asegurarme de co-
municar de manera óp-
tima mis acciones y lo-
gros, mantendré mi 
compromiso con la lec-
tura y la adquisición de 
conocimientos. 

 

 

 

Este PAP fue dedicado a mi abuelo, quien sembró en mi desde pequeño la emoción por 

descubrir, aprender cosas nuevas, a ser curioso. Contarle sobre esta colaboración fue el 

último gran logro que le pude presumir. 

 

Un grande y fuerte abrazo hasta el cielo. 

“Mientras sigamos vivos, podemos seguir aprendiendo.” 

— Roberto Olvera Chávez 

 


