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Diplomado en
Analisis de Datos
Omicos con Python

Folio de validez oficial de red SEP-CONOCER: EC0301 y EC0366

Sincrénico: Sesiones por Zoom (lunes, martes y jueves de 6:00 pm a 8:00 pm, hora centro
de México).
Material y actividades: https://pharbiois.milaulas.com/

Masterclass: https://youtu.be/DmOr_VAf4qQ (Registro:
https://www.pharbiois.com/contacto)

Inicia: 19 de enero del 2026

Profesor: Dr Eliel Ruiz May, SNII-2

https://scholar.google.com/citations?user=I3DJIYsAAAAJ&hl=en
Duracidn: 5 meses (150 horas)

ACERCA DEL DIPLOMADO

El Diplomado tiene como objetivo capacitar a los participantes en el uso de herramientas
computacionales basicas y avanzadas para procesar, analizar, visualizar y modelar datos édmicos
—como datos gendmicos, transcriptémicos, protedmicos y metabolémicos— utilizando el lenguaje
de programacién Python. Estd disefiado principalmente para estudiantes de posgrado, técnicos,
postdoctorantes e investigadores que desean incorporar Python en su flujo de trabajo cotidiano
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para el analisis de datos globales y de alta dimensidn. El diplomado tiene una orientacion practica
en un 70%, complementado con un 30% tedrico que brinda los fundamentos necesarios para la
correcta interpretacion de los resultados. Los casos de aplicacion estan enfocados en biologia,
medicina, biotecnologia y bioinformatica. Se utilizara la distribucién Anaconda. No se requieren
conocimientos previos en programacion, ya que el curso comienza desde lo esencial. Este
diplomado busca que los participantes se familiaricen y dominen herramientas modernas de
analisis reproducible, escalable y automatizable para abordar con confianza datos de alta
complejidad en investigacién biomédica y ciencias de la vida.

PROGRAMA

Bloque 1.

1. Instalacién y manejo de anaconda
a. Generacion de diferentes ambientes
b. Instalacion de paqueterias basicas, Pandas, Matplobit, Numpy etc, via interfase
anacondada o via Pip
2. Visualizaciéon de herramientas de trabajo, Sypder y VS code.
3. Instalaciéon de Spyder (entorno de desarrollo integral, IDE, para programar en Python
disefiado para cientificos) y Visual Studio (VS) Code
4. Familiarizacion con la interfase de Spyder
5. Familiarizaciéon con la interfase de VS code
6. Introduccion a padas para cargar, visualizar, editar y guardar bases de datos (marcos de
datos). Puntos basicos para empezar a trabajar con datos 6micos
7. Introduccion a matplobit para la visualizacion de graficos en alta resolucion. Se
pretende generar graficos basicos como graficos de barra y de dispersion
8. Introduccién a seaborn para la visualizacion de graficos en alta resolucion. Se pretende

generar graficos basicos como graficos de barra y de dispersion

Bloque 2.

1. Imputacion de datos omico mediante la implementaciéon de diferentes estrategias
incluyendo la eliminacién de datos perdidos (dropna), Imputaciéon de promedio
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(mean), imputacion por regresion (Iterative Impute LR) y vecinos mas cercanos

(KNN)

2. Normalizacion de datos omicos mediante la implementacion de diferentes estrategias
incluyendo estandarizacién, normalizaciéon minima-maxima, normalizacién por
cuantiles, normalizacion robusta

3. Visualizaciéon de datos imputados y normalizados mediante graficas de violin, diagrama
de cajas (box plots)

4. Implementacion de script para la visualizacion de PCA-2D, PCA-3D, Biplots-2D y
Biplots-3D

5. Toma de dedicién para la selecciéon de datos para estudios comparativos

6. Practicas y tareas con datos propio de los participantes

Bloque 3.

1. Fundamentos de analisis estadisticos prueba de t de Student (T.TEST) y analisis de
varianza (one-way ANOVA)

2. Implementacioén de protocolos para T.TEST y one-way ANOVA para analisis
comparativos de datos omicos

3. Visualizaciéon de datos comparativos mediante graficas de volcano, mapas de calor
(heatmaps), dot plots,

4. Fundamentos basicos de correlacion cruzada (cross correlation)

5. Implementacion de protocolos para la generacion de datos asociados con la correlacion
cruzada y visualizacion de graficos

6. Practicas y tareas con datos propio de los participantes

Bloque 4.

1. Fundamentos de la reduccién de la dimensionalidad mediante aproximaciones
supervisadas y no supervisadas

2. Implementacioén de protocolos para la reduccion de la dimensionalidad incluyendo el
Analisis de Componente Principal (PCA), Aproximacion y Proyeccion de Variedad
Uniforme (UMAP), y t-SNE (t-distributed Stochastic Neighbor Embedding).

3. Fundamentos de estrategias de agrupamiento (clustering)
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4. Aplicacion de estrategias de agrupamiento incluyendo k-means, agrupamiento
aglomerativo, agrupamiento jerarquice, y agrupamiento DBSCAN (Density-Based
Spatial Clustering of Applications with Noise)

5. Visualizacién de agrupamientos mediante graficos 2D y 3D

6. Toma de decisiones para la seleccion de agrupamiento de interés

7. Practicas y tareas con datos propio de los participantes

Bloque 5.

1. Fundamentos basicos de la interaccion proteina-proteina

2. TFamiliarizacion con la base de datos STRING

3. Establecimientos de scripts para determinacién de interaccion de proteinas deseadas en
organismos modelos y no modelos

4. Construcciéon de interactomics mediante la paqueteria networkx considerando la
generacion de valores de centralidad y comunidades

5. Implementacién de la visualizaciéon de interactomics con la paqueteria networkx y
gravis

6. Practicas y tareas con datos propio de los participantes

Bloque 6.

1. Fundamente de enriquecimiento de términos ontologicos y agrupamientos de términos
ontolégicos

2. Establecimiento de scripts para el enriquecimiento de términos ontologicos

3. Herramientas de acceso libre para el enriquecimiento de términos ontologicos, DAVID,
Shyny GO, gprofiler y PlantGSAD

4. Analisis funcionales mediante Metaboanalyst

5. Visualizacién de enriquecimientos GO mediante graficos de dotplots, y tree-maps

0. Practicas y tareas con datos propio de los participantes

Inversién: S 6,499.00 MXN (aproximado 320 USD). Médulos (Bloque): 1299.00 MXN (64

UsD)
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Para inscribirse en México hacer pago a la cuenta CLABE SANTANDER:
0141-8065-5079-1315-04, a nombre de Pharmaceutical and Biotechnological Innovation

Services SAS De CV. El comprobante se manda al correo:
pharmaceuticalandbiotechnology@gmail.com o ventas@pharbiois.com. Para fuera de
México y en México, también puede pagar:

https://www.pharbiois.com/inscribirme-diplomadopython (PayPal, MERCADO PAGO vy
stripe (TDD, TDC, OXO, etc)). Descuentos 10 % estudiantes de licenciatura o haber tomado
2 0 mas cursos y/o diplomados en pharbiois.com, 5 % estudiantes de Posgrado y posdocs,
profesores/investigadores de tiempo parcial, haber tomado un cursos y/o diplomado en
pharbios.com.
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