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TOMO I 

 

i. Presentación del proyecto de modificación del plan de estudios de la 

Licenciatura en Ciencias Genómicas 

 

   i.i Introducción 

La frontera más importante de las ciencias biológicas en la actualidad se basa en la 

comprensión de la totalidad de la información genética –genoma- de los organismos. Al 

conjunto de conocimientos necesario para alcanzar tal integración, se le ha denominado 

ciencias genómicas. Los descubrimientos realizados por las ciencias genómicas están 

generando un nuevo paradigma de la biología. La biología molecular, hasta hace poco 

tiempo centrada en el estudio de los genes, ha reenfocado su centro hacia los genomas.  

 

Los principales objetivos de las ciencias genómicas se refieren al conocimiento científico 

integral de dos problemas fundamentales: la función de la célula (genómica funcional), y la 

evolución de los organismos (genómica evolutiva). Por otra parte, las ciencias genómicas 

están generando nuevos desarrollos de gran impacto social y económico en muy diversas 

áreas de la actividad humana: medicina, agricultura, ecología, antropología y biotecnología, 

por mencionar unas cuantas. 

 

Considerando a las ciencias genómicas en sentido amplio, éstas incluyen los campos de: 

matemáticas, estadística, informática, bioquímica, biología molecular, genética y evolución. 

Los avances en las metodologías para la secuenciación de DNA y para el estudio integral de 

su expresión a nivel de RNA y de proteínas han derivado en una verdadera revolución sobre 

la manera de considerar la información genética en su conjunto. La bioinformática contiende 

con el reto actual de definir, manejar y descifrar la información de secuencias genómicas 

accesibles públicamente en bases de datos, para comprenderla y a partir de esto plantear 

preguntas relevantes para las ciencias biológicas. La elaboración de mapas de expresión de 

los genomas en distintas condiciones permitirá conocer de manera integrada la fisiología, lo 

cual incidirá en la capacidad para hacer la ingeniería de vías metabólicas. La comparación 

entre genomas de diferentes organismos permitirá una comprensión integral de la evolución 
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en general, y de la del linaje humano en particular. La comparación de la expresión genética 

entre estados normales y patológicos representa un importante avance en las ciencias 

médicas, que incidirá en su comprensión, diagnóstico y posible terapéutica. El impacto de las 

ciencias genómicas en el estudio de la biodiversidad tendrá enorme efecto sobre la 

conservación y el uso de los recursos biológicos. No menos importantes son también las 

implicaciones éticas, sociales y legales que emanan de estos nuevos conocimientos y de su 

aplicación. 

 

La comprensión, implementación e innovación de los conceptos en esta área demanda la 

formación de nuevos profesionales que, conjuntando los conceptos biológicos básicos e 

innovadores que emergen del estudio de genomas, estén preparados para emplear las 

tecnologías emergentes en computación y automatización necesarias para la apropiada 

generación y manejo de esta información. Esto demanda la adquisición e integración de 

conocimientos y habilidades biológicas, matemáticas y computacionales. La integración de 

estas disciplinas se encuentra por lo general ausente en los planes de estudio de las 

licenciaturas del área biológica que se ofrecen actualmente no sólo en el país, sino a nivel 

mundial. La creación de la Licenciatura en Ciencias Genómicas de la UNAM obedeció a la 

imperiosa necesidad de formar nuevos profesionales que conjuntarán los conocimientos de 

biología, matemáticas y computaciónen con objeto de enfrentar los retos de las fronteras de 

la biología del nuevo milenio. 

 

A partir de su inicio en agosto de 2003, los resultados obtenidos en la Licenciatura en 

Ciencias Genómicas demuestran en forma objetiva que los estudiantes han adquirido las 

capacidades propuestas en el plan de estudios vigente (ver secciónes sobre Resumen de 

los resultados mas relevantes del plan de estudios vigente y sobre Opiniones de 

líderes internacionales del área sobre el plan de estudios propuesto y sobre la 

calidad de los estudiantes).  

 

La genómica es un área emergente del conocimiento cuyas fronteras avanzan una velocidad 

sin precedentes en las ciencias biológicas. Por este motivo, desde la creación de la 

Licenciatura se planteó la necesidad de revisar el plan de estudios en el momento en que 

terminara la primera generación de estudiantes (generación 2003-2007). Esta revisión se ha 
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cumplido y el resultado es el presente PROYECTO DE MODIFICACIÓN DEL PLAN Y 
PROGRAMAS DE ESTUDIO DE LA LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS.  

 

En el proyecto se contemplan los antecedentes, la metodología empleada en el diseño del 

plan de estudios que se propone, la fundamentación académica del proyecto, la descripción 

de los campos de estudio que aborda el plan propuesto, la propuesta del plan de estudios, la 

opinión de líderes internacionales de distintas áreas de las ciencias genómicas en relación a 

la calidad del plan de estudios propuesto y de los estudiantes de la licenciatura, la 

implantación del plan de estudios, las entidades académicas sedes y asesoras, la integración 

y atribuciones del Comité Académico, las atribuciones del Coordinador, el plan de evaluación 

y actualización del plan de estudios propuesto, la posibilidad de iniciar estudios de posgrado 

durante el último año de la Licenciatura, los programas de las asignaturas, el resumen 

ejecutivo, y varios anexos que complementan el proyecto. 

 

   i.ii Antecedentes 

La Licenciatura en Ciencias Genómicas fue creada en el año de 2003 por acuerdo del 

Honorable Consejo Universitario de la UNAM. La primera generación inició sus cursos en 

agosto de 2003 (semestre 2004-1). De los estudiantes de esta generación 18 han obtenido 

su título de Licenciado(a) en Ciencias Genómicas y se espera que los 6 que continúan 

inscritos, todos ellos regulares, se titulen antes de julio de 2008. En la actualidad, se cuenta 

con cuatro generaciones además de la 2004. A partir de la creación de la Licenciatura en 

2003, no se han realizado cambios formales en el plan de estudios, sin embargo, cada año 

se han optimizado los programas de cada asignatura para incorporar los avances en las 

diferentes disciplinas que conforman las ciencias genómicas. Estas optimizaciones han sido 

discutidas y aprobadas por el Comité Académico. Por otra parte, se han introducido 

actividades académicas para mantener el nivel de frontera internacional que requiere la 

licenciatura. 

 

Dentro de estas actividades destacan por su relevancia y nivel académico los ciclos de 

seminarios que se han denominado “FRONTIERS IN GENOMICS”. En estos seminarios 

participan investigadores de instituciones que han demostrado un liderazgo a nivel 

internacional en distintas áreas de la genómica. Los investigadores participantes en estos 

ciclos presentan seminarios a los estudiantes de la licenciatura y sostienen entrevistas y 

pláticas con ellos. Estos ciclos han permitido que los estudiantes interactúen directamente 



 4

con investigadores que se encuentran en los niveles más avanzados de las ciencias 

genómicas. Además del beneficio directo para los estudiantes, estos seminarios han 

resultado en el hecho de que la licenciatura y la calidad de los estudiantes se conozcan en 

instituciones de gran prestigio internacional. Mas aún, estas acciones han permitido 

establecer relaciones internacionales de enorme utilidad que han tenido consecuencias muy 

importantes para los estudiantes. Entre éstas se encuentran las estancias que han realizado 

varios estudiantes en laboratorios del extranjero. Es importante destacar que en el plan de 

estudios propuesto se incluyen como asignaturas formales FRONTERAS DE LA GENÓMICA 

1-4 y APLICACIONES DE LA GENÓMICA 1-4, basadas en la interacción directa de 

estudiantes con investigadores nacionales y extranjeros que se encuentran en la frontera del 

conocimiento genómico o de su aplicación en distintos proyectos de investigación, 

industriales o profesionales. 

 

Como consecuencia de las características especiales de las ciencias genómicas en relación 

a su naturaleza multidisciplinaria y a su continuo avance, desde el inicio de la licenciatura se 

estableció el compromiso de realizar una evaluación global de los resultados y de analizar si 

el plan de estudios pudiera ser optimizado. El resultado de esta evaluación y análisis es el 

proyecto MODIFICACIÓN DEL PLAN Y PROGRAMAS DE ESTUDIO DE LA 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS. 

 

1. Metodología empleada en el diseño del plan de estudios  

El diseño del plan de estudios propuesto fue dirigido por el Dr. Rafael Palacios, coordinador 

actual de la Licenciatura en Ciencias Genómicas. Se inició en septiembre de 2007 y se 

concluyó en marzo de 2008. La elaboración del plan se realizó en las siguientes etapas: 
 

1. Evaluación del estado actual de la licenciatura y desempeño de sus estudiantes.  

2. Revisión del plan de estudios actual y detección de puntos que debieran optimizarse. 

3. Elaboración de la modificación al plan de estudios vigente. 

4. Aceptación por la comunidad académica de la licenciatura del plan de estudios 

propuesto. 

5. Opinión de líderes internacionales del área de ciencias genómicas en relación con la 

calidad del plan de estudios propuesto y de los estudiantes de la licenciatura. 

6. Elaboración del documento PROYECTO DE MODIFICACIÓN DEL PLAN Y 

PROGRAMAS DE ESTUDIO DE LA LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS. 
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7. Aprobación del documento por el Comité Académico de la Licenciatura. 

8. Aprobación del documento por el Consejo Técnico de la Investigación Científica. 

 

A continuación se describe la metodología empleada en cada una de las etapas 

mencionadas y las principales conclusiones. 

 

1.- La evaluación del estado actual de la licenciatura fue realizada con base en las 

estadísticas de la licenciatura desde su creación hasta la fecha (ver seccion sobre 

Resumen de los resultados más relevantes del diagnóstico del plan 

vigente) y con reuniones del coordinador con representantes de las cinco generaciones de 

estudiantes que ha tenido la licenciatura, con profesores de las distintas asignaturas y con 

líderes extranjeros del área de ciencias genómicas que participaron en los ciclos de 

seminarios Frontiers in Genomics. De esta evaluación se concluye que la Licenciatura en 

Ciencias Genómicas es de muy alta calidad académica y que está cumpliendo con los 

objetivos propuestos. Durante estas reuniones se detectaron también algunos puntos que 

debieran optimizarse. En consecuencia, se decidió hacer un análisis profundo del plan de 

estudios actual para optimizarlo y actualizarlo. 

 

2.- La revisión del plan de estudios actual para detectar puntos que pudieran optimizarse la 

realizó el Coordinador apoyándose en las siguientes acciones: reuniones semanales con 

representantes de los estudiantes de las cinco generaciones; reuniones plenarias con los 

estudiantes de cada generación; reuniones con profesores de asignatura en forma individual, 

por áreas de conocimiento y por semestre en el que participan; reuniones con los ayudantes 

de profesor; reuniones con los investigadores que participan en los ciclos de seminarios 

Frontiers in Genomics. En relación a este último punto, es importante destacar que el 

coordinador actual de la Licenciatura ha coordinado los ciclos de seminarios Frontiers in 

Genomics desde su inicio y que se ha entrevistado con todos los investigadores extranjeros 

que han participado. 

 

3.-Con base en los resultados obtenidos en el análisis del plan de estudios actual, se decidió 

elaborar la modificación del plan de estudios vigente. El coordinador presentó al Comité 

Académico los argumentos para modificar el plan de estudios actual. El Comité Académico 

aceptó que se iniciara la elaboración de la modificación del plan de estudios y determinó que 

el Dr. Palacios sería el responsable de conducir el proceso.  
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La metodología empleada consistió en elaborar un primer esquema de posible plan de 

estudios incluyendo todos los puntos a optimizar detectados en la etapa 2. Este esquema se 

presentó en primera instancia al Comité Académico. El Comité Académico lo aceptó como 

punto de partida. El coordinador presentó y discutió este esquema con los distintos grupos 

involucrados en la licenciatura: representantes de estudiantes de las distintas generaciones; 

grupos completos de estudiantes por generación; profesores de asignatura; ayudantes de 

profesor. Con la retroalimentación de estos grupos el esquema del plan de estudios se fue 

optimizando. El proceso consistió en varios ciclos de presentación y discusión de esquemas 

del plan de estudios en reuniones plenarias del Comité Académico, seguidos por discusiones 

de retroalimentación con los grupos mencionados. Se realizaron un total de cuatro ciclos 

hasta llegar a la aprobación de la modificación del plan de estudios en la sesión plenaria del 

Comité Académico del 13 de febrero de 2008. 

 

4.-La propuesta de modificación del plan de estudios fue presentada al Claustro de 

Profesores y a cada una de las generaciones de estudiantes que pudieran ser afectadas. En 

el caso de los estudiantes se destacó en particular la transición del plan vigente al modificado 

con una propuesta para cada generación. El coordinador obtuvo la aceptación de cada 

generación para la transición específica propuesta. 

 

5.-El mapa curricular fue enviado a líderes internacionales de las áreas que cubren las 

ciencias genómicas, pidiéndoles su opinión sobre la calidad del plan de estudios y sobre los 

estudiantes. Se escogieron investigadores que previamente habían interactuado con los 

estudiantes durante los ciclos de seminarios Frontiers in Genomics. Los resultados de esta 

consulta son muy positivos Las cartas recibidas se encuentran en el Anexo 3. 

 

6.-Con base en el plan aprobado por el Comité Académico, el coordinador y un equipo de 

trabajo formado por investigadores y por egresados de la licenciatura elaboró el documento 

PROYECTO DE MODIFICACIÓN DEL PLAN Y PROGRAMAS DE ESTUDIO DE LA 

LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS. 

 

7.- El documento PROYECTO DE MODIFICACIÓN DEL PLAN Y PROGRAMAS DE 

ESTUDIO DE LA LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS fue aprobado por el Comité 

Académico en su sesión plenaria del 5 de marzo de 2008. 
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8.- El documento PROYECTO DE MODIFICACIÓN DEL PLAN Y PROGRAMAS DE 

ESTUDIO DE LA LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS fue aprobado por el Consejo 

Técnico de la Investigación Científica en su sesión plenaria del 24 de abril de 2008. 

 

2. Fundamentación académica del proyecto 

 
2.1 Demandas del contexto 

Ciertamente, los avances y perspectivas de las ciencias genómicas han generado una gran 

demanda a nivel mundial tanto en el ámbito de investigación, como en el profesional, de 

personal especializado que posea conocimiento integrado en las disciplinas que constituyen 

a las ciencias genómicas. 

 

En el ámbito nacional, México cuenta ya con varios esfuerzos de magnitud en el área de las 

ciencias genómicas (Tabla 1). La existencia de nuevas instituciones creadas para el 

desarrollo de las ciencias genómicas y de ambiciosos proyectos institucionales revela una 

demanda creciente de personal para investigación en ciencias genómicas. Esta situación es 

similar en el contexto internacional, con la diferencia de que la demanda de personal (con 

estudios de posgrado) se extiende a la industria y otras áreas más allá de la investigación. 

Aunque esta situación no se presenta aún en México, es de esperarse que la situación de 

globalización actual cambie rápidamente este panorama. Como acción central para formar 

los recursos humanos necesarios para este desarrollo, la UNAM creó la Licenciatura en 

Ciencias Genómicas en 2003. 

 
 

Tabla 1. Esfuerzos institucionales en ciencias genómicas en México. 
 

INSTITUCIONES CREADAS PARA EL DESARROLLO DE LAS CIENCIAS 
GENÓMICAS EN MÉXICO 

Centro de Ciencias Genómicas, UNAM 

Instituto Nacional de Medicina Genómica  

Laboratorio Nacional de Genómica para la Diversidad, CINVESTAV 

Sociedad Mexicana de Ciencias Genómicas 

Sociedad Mexicana de Medicina Genómica 

Licenciatura en Ciencias Genómicas, UNAM 
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PROYECTOS INTEGRALES DE GENÓMICA EN MÉXICO 
Genoma de Rhizobium etli. Primer genoma secuenciado y anotado en México (Centro de 
Ciencias Genómicas, UNAM).  
Genómica funcional de frijol. Consorcio internacional iniciado por el Centro de Ciencias 
Genómicas, UNAM y la Universidad de Ginebra, Suiza. 
Red de regulación del genoma de Escherichia coli. Centro de Ciencias Genómicas, UNAM.

Genómica de bacterias para uso industrial. Instituto de Biotecnología, UNAM 

Genómica de maíz y otros cultivos. Laboratorio Nacional de Genómica para la Diversidad, 
CINVESTAV. 
Proyecto genómico de Taenia solium. Consorcio de diferentes laboratorios (Instituto de 
Investigaciones Biomédicas, Instituto de Biotecnología, Centro de Ciencias Genómicas, 
Facultad de Medicina, Facultad de Ciencias, UNAM. 
Metagenómica de un nicho ecológico prehistórico. Instituto de Ecología, UNAM. 

Mapa de haplotipos de la población mexicana. Instituto Nacional de Medicina Genómica. 

Estudios de asociación de marcadores genómicos con enfermedades comunes en 
México. Instituto de Investigaciones Biomédicas y Facultad de Medicina, UNAM, y distintas 
instituciones del Sector Salud. 

 

 

2.2 Estado actual y tendencias futuras de las ciencias genómicas 

La última década ha sido testigo de una nueva revolución en las ciencias biológicas y su 

impacto en la sociedad. El año de 1995 marca la fecha de publicación de la secuencia 

completa del genoma de un organismo vivo, la bacteria Haemophilus influenzae. Este logro, 

sin lugar a dudas toral en la historia de las ciencias biológicas, fue alcanzado gracias a la 

confluencia de científicos laborando en disciplinas como la biología molecular, la 

computación y las matemáticas.  

 

Los últimos años han mostrado una verdadera explosión en el número de organismos cuyo 

genoma ha sido secuenciado completamente. A la fecha, se cuenta con los genomas 

completos de más de 1,000 organismos de todos los reinos de la vida, desde 

arqueobacterias como Methanococcus, Pyrococcus, etc.; bacterias de diferentes grupos y 

especies, benéficas y patógenas, como la enterobacteria Escherichia coli1 o la bacteria 

fijadora de nitrógeno, Rhizobium etli2; levaduras como Saccharomyces cerevisiae3 y otros 
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hongos como Neurospora crassa4; plantas como Arabidopsis thaliana5, organismo modelo en 

el estudio de las plantas, o la uva, Vitis vinifera6; protozoarios como Plasmodium falciparum7, 

causante de la malaria o la causante de la amibiasis Entamoeba histolytica8; nemátodos 

como Caenorhabditis elegans9; insectos como la mosca de la fruta Drosophila 

melanogaster10, el mosquito transmisor del dengue Aedes aegypti11, o la abeja común Apis 

mellifera12; peces como el pez globo Takifugu rubripes13 y Tetraodon nigroviridis14; aves 

(Gallus gallus15) y mamíferos como el perro (Canis lupus familiaris16), el gato (Felis catus17), 

el ratón y la rata (Mus musculus18, Rattus norvegicus19), el mono rhesus (Macaca mulatta20), 

el chimpancé (Pan troglodytes21) y el humano (Homo sapiens22,23), entre varios más. Otros 

tantos se encuentran en versiones preliminares o en proceso, llegando a casi 2,000 genomas 

de diferentes organismos vivos. 

 

Además de toda esta gran cantidad de secuencia proveniente de los proyectos de 

secuenciación de genomas completos, existen varios otros proyectos donde se están 

secuenciando sólo algunas partes de los genomas de ciertos organismos, principalmente 

genes o secuencias que se expresan como RNAs mensajeros. Toda esta información se 

encuentra disponible en bases de datos públicas que contienen ya más 80,000 millones de 

pares de bases de información genética de una gran variedad de organismos. Este 

crecimiento exponencial de la información almacenada en las bases de datos públicas se 

puede observar claramente en la siguiente gráfica24. 

 
Esta asombrosa cantidad de información ha requerido de la implantación de sistemas de 

bases de datos que la almacenen y la hagan disponible a todo aquel que quiera consultarla, 

además del desarrollo de metodologías en bioinformática para organizar, asignar función y 

analizar esta información con el objetivo de extraer nuevo conocimiento a partir de ella.  
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La capacidad y disponibilidad de la información contenida en los genomas de tantos 

diferentes organismos, ha impulsado el desarrollo de nuevas técnicas y enfoques de estudio 

y análisis masivos para identificar por ejemplo, los genes que están siendo expresados como 

RNA en un momento metabólico determinado (el transcriptoma), las proteínas que se están 

expresando en una condición particular (el proteoma), las interacciones entre estas proteínas 

(el interactoma), o los metabolitos que se encuentran en la célula (el metaboloma).Estas 

estrategias, en conjunto con el cuerpo de conocimientos de bioquímica, biología molecular, 

genética, evolución, así como aquellas desarrolladas por la bioinformática y las matemáticas, 

se conocen actualmente como ciencias genómicas. 

 

Estos desarrollos están cambiando la concepción de la biología moderna. En el ambiente de 

investigación, es ahora necesario manejar enfoques que combinen el dominio no sólo de las 

materias más relacionadas a la biología, como la bioquímica y la biología molecular, sino 

también de campos que anteriormente eran considerados ajenos a las ciencias biológicas, 

como la computación y las matemáticas. Este cambio de perspectiva no se aplica 

únicamente al ambiente netamente académico. El potencial e impacto de este nuevo 

enfoque se extiende también al ámbito profesional en diferentes áreas, tales como: 
 

- En la medicina, el conocimiento y estudio del genoma humano, su función y variabilidad, 

ofrece una nueva perspectiva que se ha denominado como medicina genómica, la cual 

tiene como objetivo último el brindar a la sociedad una medicina más predictiva, 

preventiva y personalizada. La confluencia de la medicina con las ciencias genómicas, 

está aportando una mayor comprensión de los estados patológicos, lo cual también 

ayuda al desarrollo de formas más novedosas y eficientes de diagnóstico y terapia, 

incluyendo la posibilidad de terapias génicas25-28. Por otro lado, la capacidad de conocer 

la información genética de un individuo está permitiendo el desarrollo de la llamada 

farmacogenómica, la cual pretende generar fármacos específicos para poblaciones e 

incluso individuos específicos de acuerdo con sus características genómicas, así como 

modelar y ajustar las dosis de fármacos adecuadas para el metabolismo de cada 

paciente, evitando así la toxicidad de los fármacos y mejorando su efectividad29-32. 
 

- En el área industrial, la disponibilidad del catálogo de genes y los estudios funcionales 

de los mismos, aportan nueva información para el desarrollo de la llamada ingeniería de 

vías metabólicas, la cual tiene como objetivo el estudio, modificación y optimización de 

las vías metabólicas naturales de los organismos utilizados como bioreactores para la 
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producción de metabolitos variados de interés industrial y también farmacéutico33-35. Así 

mismo, el estudio más fino de la fisiología que permite el estudio de los genomas de 

patógenos conocidos, de nuevos organismos y las interacciones entre ellos está 

permitiendo el diseño de fármacos antimicrobianos de acción más específica36-38 .  
 

- En las ciencias agrícolas, se abren posibilidades para la comprensión de procesos 

fundamentales en el desarrollo de las plantas y la manipulación de caracteres importantes 

para la producción y resistencia a enfermedades y otros estreses ambientales, así como 

nuevas alternativas para el combate de patógenos vegetales39-44. 
 

- En el área ambiental, las ciencias genómicas están ayudando a encontrar nuevos 

enfoques para la conservación de la biodiversidad, generando avances en las áreas de 

biorremediación, el desarrollo de bioinsecticidas y nuevos biocombustibles45-49. 
 

- En el área legal, las ciencias genómicas también tienen aplicación e impacto, 

principalmente en las áreas de la legislación y reglamentación de la aplicación de estas 

nuevas técnicas y conocimiento. Tal es el caso de las pruebas forenses de paternidad o 

fraternidad, la regulación en áreas como la investigación en células madre o la producción 

de organismos genéticamente modificados, así como el acceso a la información genética 

de cada individuo50-52. 
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2.3 Situación de la docencia y la investigación en los niveles institucional y 

de las entidades 

En relación con la investigación en ciencias genómicas, varias entidades de la UNAM 

cuentan con líneas de investigación sólidas que en algunos casos se encuentran en la 

frontera del conocimiento. La mayor parte de los proyectos en el área se concentran en el 

Campus Morelos de la UNAM, en particular en el Centro de Ciencias Genómicas y en el 

Instituto de Biotecnología, sedes de la licenciatura. También existen desarrollos importantes 

en los Institutos de Investigaciones Biomédicas, Fisiología Celular y en la Facultad de 

Medicina, todas estas entidades asesoras de la licenciatura. Algunos de los principales 

proyectos se describen en el apartado sobre demandas del contexto (Tabla 1). Es también 

importante destacar la presencia del Instituto de Matemáticas y del Instituto de Ciencias 

Físicas en el Campus Morelos de la UNAM. Estas entidades pertenecen también al grupo de 

sedes asesoras de la licenciatura y su continua colaboración ha sido de gran importancia, en 

particular en la enseñanza de las matemáticas. 

 

La planta docente de la Licenciatura en Ciencias Genómicas es actualmente muy amplia y 

comprende profesores de asignatura, ayudantes de profesor, conferencistas y tutores. Los 

profesores de asignatura son todos personal académico de la UNAM, la mayoría 

investigadores titulares reconocidos y miembros del Sistema Nacional de Investigadores. En 

algunas asignaturas de tipo mas técnico participan también técnicos académicos que se han 

distinguido por su entusiasmo y capacidad para la docencia. 

 

La reciente introducción de ayudantes de profesor en la licenciatura ha sido de gran 

relevancia, en particular para apoyar la integración horizontal de las diferentes disciplinas 

que comprenden el programa: matemáticas, computación, biología molecular y evolución. 

Esto ha sido posible ya que se ha incorporado como ayudantes de profesor a egresados de 

la licenciatura o a estudiantes en el nivel de investigación. El entusiasmo, el conocimiento 

integral y la entrega de estos jóvenes para participar en la formación de sus compañeros ha 
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permitido amalgamar una red de docencia que ha resultado en una comunicación continua 

entre los programas y profesores de las distintas asignaturas. 

 

Los conferencistas son investigadores tanto nacionales, como extranjeros que se encuentran 

realizando investigación de frontera en diversas áreas relacionadas directamente con las 

ciencias genómicas.  

Los investigadores extranjeros son líderes internacionales en el campo de la genómica 

provenientes de instituciones de gran reconocimiento internacional. Entre estas se 

encuentran las universidades de Harvard, Boston, Stanford, California, Washington, el Baylor 

College of Medicine, el Cold Spring Harbor Laboratory, el Howard Hughes Medical Institute, 

el Institute Pasteur, el Sanger Institute, y el Max Plank Institut, por mencionar algunas. Los 

investigadores nacionales provienen principalmente de distintas entidades académicas de la 

UNAM, del CINVESTAV y del Sector Salud. Los investigadores han participado tanto por 

videoconferencias, como por interacción directa con los estudiantes en forma de seminarios 

y discusiones informales. Es de destacar que los investigadores del extranjero han resultado 

gratamente impresionados por la calidad del plan y de los estudiantes (ver sección sobre 

opinión de líderes internacionales). Por otra parte, han permitido que la licenciatura adquiera 

un carácter internacional y han abierto importantes oportunidades a los estudiantes. En el 

plan de estudios propuesto los conferencistas nacionales y extranjeros forman la base de las 

asignaturas que se han denominado Fronteras de la Genómica 1-4 y Aplicaciones de la 

Genómica 1-4. Así mismo, participarán como asesores de las asignaturas denominadas 

Genómica Integrativa 1-4. 

 

Los tutores corresponden a investigadores tanto nacionales, como extranjeros que son los 

líderes de los laboratorios donde los estudiantes realizan sus estancias de investigación en el 

último año de la licenciatura. Estas estancias pueden realizarse tanto en México, como en el 

extranjero, en instituciones públicas o privadas, de acuerdo con los intereses del estudiante. 

Todo tutor propuesto es analizado cuidadosamente y en su caso aprobado por el Comité 

Académica dentro de un programa ad hoc para cada estudiante. En el plan de estudios 

propuesto las estancias de investigación corresponden a las asignaturas denominadas como 

Trabajo de Investigación 1-6.   
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2.4 Análisis de planes de estudios afines 

Como suele suceder en la mayoría de las áreas emergentes de la investigación científica –

sobre todo en aquellas de reciente aparición-, la formación profesional se ha concentrado en 

el posgrado, particularmente en el doctorado. A nivel internacional, en un breve lapso han 

aparecido una variedad de programas de posgrado (con nombres tan variados como 

bioinformática, biología computacional, etc.) todos ellos en el área de las ciencias genómicas 

(ver http://123genomics.homestead.com/files/courses.html para una lista detallada). Estos 

programas pretenden conjuntar la necesidad de una formación más integral en biología 

molecular, bioquímica y genética con la enseñanza de la computación y las matemáticas 

necesarias para las ciencias genómicas, sin olvidar la consideración de los problemas éticos 

propios de esta área. En estos programas, surgidos en su mayoría en países desarrollados, 

el énfasis está en los programas de doctorado, dirigidos hacia la formación de 

investigadores. La necesidad de profesionistas es satisfecha de modo indirecto, cuando los 

nuevos doctores no logran insertarse en las instituciones de investigación, o a través de 

diplomados que enfatizan más la formación técnica que la científico-crítica. 
 

La formación a nivel de licenciatura (Bachelor of Science o su equivalente) también ha 

experimentado modificaciones como resultado de la aparición de las ciencias genómicas. La 

mayoría de las universidades estadounidenses y muchas europeas ya incluyen en sus 

curricula cursos (obligatorios u optativos) relacionados con las ciencias genómicas. Esta 

situación no ocurre solamente con la enseñanza de licenciaturas (undergraduate) en 

biología, sino que ya empieza a extenderse a algunas escuelas médicas en niveles 

relativamente tempranos. Sin embargo, la baja proporción de cursos en esta área dentro de 

un curriculum dado, puede provocar un énfasis exagerado en los aspectos técnicos más que 

en una educación científico-crítica de la disciplina. De cualquier modo, el interés existente en 

extender la formación en niveles tempranos se plasma con la aparición, en 1999, del primer 

libro de texto de ciencias genómicas para el nivel de licenciatura. 
 

Dentro de las propuestas de programas educativos en el área, se enfatiza la necesidad de 

una formación científica, la cual debe extenderse a nivel de licenciatura. Esta recomendación 

empieza a ser atendida, con la aparición de los primeros programas de licenciatura 

orientados directamente a las ciencias genómicas (Tabla 2).  
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Tabla 2. Programas de licenciatura en ciencias genómicas y/o bioinformática 
 

 
INSTITUCIÓN 

NOMBRE DEL PROGRAMA 

Bielefeld University 
(Alemania) 

BS in Bioinformatics and Genome Research. 
[http://www.TechFak.Uni-Bielefeld.DE/BIG/] 

Carnegie Mellon 
University (EUA) 

BS in Biological Sciences/Computer Science track. 
[http://www.bio.cmu.edu/Programs/Undergraduate/bscs.html] 

Rensselaer Polytechnic 
Institute (EUA) 

BS in Bioinformatics and Molecular Biology. 
[http://www.rpi.edu/academics/interdisciplinary/bioinformatics.html] 

University of California, 
Santa Cruz, (EUA) 

BS in Bioinformatics 
[http://www.soe.ucsc.edu/programs/binf/undergraduate/] 

University of 
Pennsylvania (EUA) 

BS in Computational and Mathematical Biology 
[http://www.bio.upenn.edu/programs/undergraduate/concentrations/c
ompbio.html] 

University of the 
Sciences in 
Philadelphia (EUA) 

BS in Bioinformatics [http://www.usp.edu/majors/bioinformatics.shtml]

Wesleyan University 
(EUA) 

Undergraduate Certificate Program in Integrative Genomic Sciences 
[http://igs.wesleyan.edu/] 

University of Wisconsin 
Parkside (EUA) 

BS in Molecular Biology & Bioinformatics 
[http://www.uwp.edu/departments/biological.sciences/mbbi.cfm] 

University of Nebraska 
at Omaha (EUA) 

BS in Bioinformatics [http://www.unomaha.edu/bioinformatics/] 

Wright State University 
(EUA) 

Bachelor of Science in Biological Sciences - Bioinformatics Option 
[http://www.wright.edu/biology/academics/ungrad-bs-bioinfo.html] 

Virginia Commonwealth 
University (EUA) 

BS in Bioinformatics; Biological/Genomic track 
[http://www.pubapps.vcu.edu/bulletins/undergraduate/?did=20459] 

Aberystwyth University 
(RU) 

BSc in Biology and Bioinformatics 
[http://www.aber.ac.uk/en/prospectus/courses/b-bioinformatics.php] 

University of 
Portsmouth (RU) 

BSc in Genome Sciences 
[http://www.port.ac.uk/courses/coursetypes/undergraduate/BScHons
GenomeScience/] 

The University of 
Manchester (RU) 

BSc in Biological & Computing Science (Bioinformatics) with 
Industrial or Professional Experience 
[http://www.manchester.ac.uk/undergraduate/courses/search/atoz/co
urse/?code=00454] 
BSc in Biological & Computing Science (Bioinformatics) 
[http://www.manchester.ac.uk/undergraduate/courses/search/atoz/co
urse/?code=00483] 

University of 
Birmingham (RU) 

BSc in Biology and Computing (Bioinformatics); with Professional 
Placement; Undergraduate Masters 
[http://www.biosciences.bham.ac.uk/study/undergrad/bioinformatics/bi
oinformatics.htm] 

University of Calgary 
(Canadá) 

BHSc in Bioinformatics 
[http://hsserver01.med.ucalgary.ca/BHSc/BioInf/BioInfHome.html] 

University of New 
South Wales (Australia)

BE in Bioinformatics [http://www.bioinformatics.unsw.edu.au/] 

International Islamic 
University Islamabad 
(Pakistán) 

BS in Bio Informatics 
[http://www.iiu.edu.pk/programs/BS_bio_informatics.html] 

GC University 
Faisalabad (Pakistán) 

BS in Bio Informatics [http://www.gcuf.edu.pk/BS%20bioinfo.asp] 
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De los programas de licenciatura identificados, los primeros siete aparecieron previamente a 

la Licenciatura en Ciencias Genómicas de la UNAM, el resto aparecieron posteriormente. La 

mayor parte de estos programas se han generado en países desarrollados que han hecho 

una fuerte inversión tanto en investigación, como en desarrollo tecnológico en las ciencias 

genómicas. Un análisis profundo de los curricula de estos programas, muestra que 

frecuentemente adoptan un sistema basado en asignaturas, con una proporción balanceada 

en las dedicadas a bioquímica y biología molecular, computación y matemáticas. La totalidad 

de ellos contemplan, como parte del curriculum, la incorporación del estudiante en 

laboratorios de investigación básica o aplicada en ciencias genómicas, por períodos que 

oscilan entre 2-12 meses. Este inicio en la experimentación se garantiza por una 

característica más de estos programas: todos ellos se han generado por iniciativas 

interdisciplinarias de investigadores del área. Son pues, ejemplos en donde la actividad de 

investigación ha generado opciones nuevas e interesantes para la enseñanza. Aunque el 

número de programas de licenciatura es aún pequeño, su reciente aparición, la importancia 

del área de investigación y la necesidad de académicos y profesionistas, permiten prever que 

su número crecerá de manera continua. 

 

2.5 Características actuales y tendencias futuras de la formación 

profesional 

Las ciencias genómicas representan un área emergente de enorme relevancia científica y 

social. La UNAM creó la Licenciatura en Ciencias Genómicas como acción clave para 

desarrollar el área en la propia UNAM y en el país. Los egresados cuentan con la formación 

interdisciplinaria e integral necesarias para continuar una carrera académica o para continuar 

una preparación de tipo profesional. En las áreas académicas, la demanda en México por 

investigadores con esta preparación es muy amplia. Se puede asegurar que la mayor parte 

de las instituciones universitarias, en particular las universidades públicas, están ávidas por 

incorporar en sus cuadros de investigación a personal experto en ciencias genómicas. 

 

Es importante destacar que la complejidad de las ciencias genómicas requiere que la etapa 

de formación académica no termine a nivel de licenciatura. Es de suma importancia que los 

estudiantes continúen su formación a nivel de posgrado. Por este motivo, la modificación al 

plan de estudios contempla que los estudiantes puedan ingresar al posgrado a partir de 

haber concluido el ciclo integrativo, o sea, al haber cubierto todos los créditos del sexto 
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semestre (ver 11.Inicio de Estudios de Posgrado Durante la Licenciatura en 

Ciencias Genómicas).  

 

La necesidad de expertos en ciencias genómicas es también evidente en distintas 

instituciones del sector público, incluyendo los hospitales de tercer nivel como los institutos 

nacionales de Salud; el Servicio Médico Forense; laboratorios asociados a las instituciones 

judiciales; las secretarías de Estado relacionadas con agricultura, ganadería y medio 

ambiente, entre otras.  

 

Por otra parte, las ciencias genómicas están cobrando un enorme interés en actividades de 

tipo industrial. Esta situación es muy clara en países desarrollados. En el país no existen 

empresas de alta calidad basadas en la genómica. Esto se debe fundamentalmente a la 

carencia de personal calificado en el área. Al terminar su preparación, los egresados serán 

candidatos idóneos para llenar esta carencia, si bien también requerirán hacer estudios de 

posgrado. Se espera que los egresados sean la base para el surgimiento de empresas 

modernas y competitivas basadas en las ciencias genómicas.  

 

Es importante destacar también la enorme demanda que ha tenido la licenciatura. En efecto, 

en los últimos años se han presentado al concurso de selección interno aproximadamente 

300 aspirantes por año. Esto es un claro reflejo de la percepción de la sociedad en relación a 

la necesidad que existe en el país por personal altamente calificado en el área que cubren 

las ciencias genómicas. 

 

A casi cinco años de inicio de la licenciatura y habiendo egresado la primera generación, ha 

sido evidente también que los egresados son muy apreciados en el extranjero tanto por su 

sólida formación, como por su elevado nivel académico. Al menos cuatro estudiantes 

realizan su doctorado en el extranjero y varios han ingresado o están por ingresar al 

doctorado en la UNA. Sin embargo, todavía es muy temprano para tener estadísticas del 

futuro de los egresados. Más aún, varios líderes internacionales del área han expresado que 

la Licenciatura en Ciencias Genómicas de la UNAM tiene características únicas y coadyuva a 

un esfuerzo internacional para proporcionar la educación en el nivel de pregrado de los 

futuros líderes en el campo (ver sección sobre Opiniones de líderes internacionales 

sobre el plan de estudios propuesto y sobre la calidad de los estudiantes) 
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2.6 Retos que enfrenta el plan de estudios 

Como se ha mencionado reiteradamente, la genómica es la frontera más importante de la 

biología en la actualidad y avanza continuamente en forma vertiginosa. Esto hace que el plan 

de estudios presente enormes retos que se está convencido que serán superados por la 

calidad, responsabilidad, entrega y el entusiasmo de los que participan en la licenciatura 

tanto los docentes, como los estudiantes. Entre los principales retos se encuentran: 

 -Mantener la calidad de los estudiantes. 

 -Lograr la integración de las distintas disciplinas. 

 -Mantener el carácter internacional de la licenciatura. 

 -Asimilar continuamente los avances de las ciencias genómicas. 

 -Estimular  el inicio de estudios de posgrado durante la licenciatura 

-Contar con un Plan de Desarrollo Institucional y Nacional que permita que, al terminar 

su formación académica (que deberá incluir estudios de posgrado y estancias 

posdoctorales), los egresados se conviertan el los líderes de las ciencias genómicas 

en México. 

 

Para mantener la calidad de los estudiantes se requiere contar con un proyecto continuo de 

actualización del sistema de selección. De hecho, el Comité Académico ha nombrado un 

subcomité de admisión que tiene como mandato la difusión de la licenciatura, y la 

actualización de la guía de estudios para el concurso de selección, del examen del concurso 

de selección interno (primera fase de la selección) y del contenido y estilo de las entrevistas 

para la selección interna (segunda fase de la selección). Es de destacarse que en los últimos 

concursos de selección se han presentado alrededor de 300 aspirantes, de los cuales se han 

aceptado entre 30 y 40.  

 

Para lograr la integración de las distintas disciplinas que conforman las ciencias genómicas 

el plan de estudios propuesto se encuentra estructurado en cuatro niveles, con base en 

cuatro etapas de integración. En el primer nivel o nivel básico (semestres 1 y 2 ) se estudian 

las asignaturas que forman las bases de las ciencias genómicas. En el segundo nivel o nivel 

avanzado (semestres 3 y 4) las asignaturas se refieren a la genómica avanzada en sus 

distintas vertientes multidisciplinarias. En el tercer nivel o nivel integrativo las asignaturas 

corresponden a cursos y seminarios donde la integración es completa. En todas las 

asignaturas se requiere de la participación simultánea de las distintas disciplinas. En el 

cuarto nivel o nivel de investigación el estudiante aplica todos sus conocimientos para el 
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estudio de problemas actuales en genómica de acuerdo con sus intereses particulares. En la 

propuesta de modificación del plan de estudios se analizan detalladamente los diferentes 

niveles de integración. 

 

La licenciatura goza ya de un prestigio a nivel internacional. Esto se debe en gran medida a 

la interacción directa de líderes internacionales del área con los estudiantes. Como puede 

observarse en la sección sobre Opiniones de líderes internacionales sobre el plan de 

estudios propuesto y sobre la calidad de los estudiantes, el plan de estudios 

propuesto y la calidad de los estudiantes han sido valoradas como de muy alto nivel. La 

relación continua de la licenciatura con investigadores de prestigiadas instituciones del 

extranjero ha permitido establecer una red de investigadores que está dando un gran soporte 

a la licenciatura. Más aún, un buen número de estudiantes han tenido la oportunidad de 

realizar estancias de investigación en el verano o durante en último año de su carrera en 

laboratorios del extranjero. Dentro de los planes mas importantes de la licenciatura se 

encuentra el ampliar continuamente esta red de investigadores y de instituciones 

internacionales que brinde un apoyo sostenido a la licenciatura. Entre las acciones 

planeadas para un futuro cercano se encuentra la de establecer convenios con distintas 

instituciones que formalicen la colaboración. 

 

La interacción continua de los estudiantes, de los profesores y de los investigadores con 

líderes de las ciencias genómicas es un mecanismo que permite contender y actualizar 

continuamente los avances del conocimiento en el área. 

 

El proyecto de modificación del plan de estudios contempla que los estudiantes puedan 

ingresar al posgrado durante la licenciatura (ver 11.Inicio de Estudios de Posgrado 

Durante la Licenciatura en Ciencias Genómicas). 

 

Las características más sobresalientes del plan de estudios propuesto son: la estructuración 

con base en niveles de integración; la flexibilidad del contenido de las asignaturas del nivel 

integrativo; la inclusión formal de las asignaturas de Fronteras de la Genómica 1-4 y 

Aplicaciones de la Genómica 1-4; y la interacción continua con líderes del área tanto 

nacionales como extranjeros garantizan que la licenciatura se adapte continuamente a los 
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avances científicos y a sus repercusiones sociales, a las nuevas avenidas, y a los cambios 

de paradigmas que se espera que se presenten en las ciencias genómicas. 

 

Desde un punto de vista general, para contender con los retos que plantea el plan de 

estudios, es necesaria su evaluación periódica, y si los resultados del análisis lo demandan, 

la proposición de su modificación. El proyecto modificación del plan de estudios de la 

Licenciatura en Ciencias Genómicas es el resultado de la revisión y evaluación del plan de 

estudios vigente. Es de destacarse que desde el inicio de la licenciatura se estableció el 

compromiso de evaluarla al momento en que terminara sus estudios la primera generación. 
 

2.7 Resumen de los resultados más relevantes del diagnóstico del plan 

vigente 

Las estadísticas de la licenciatura hasta la fecha se presentan en la Tabla 3, indicando tanto 

los resultados de cada generación, como los resultados totales. 
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Tabla 3. Estadísticas de la Licenciatura en Ciencias Genómicas 

GENERACIÓN 2004 2005  2006 2007 2008 TOTAL 
PRESENTARON CONCURSO DE SELECCIÓN 91 171 217 289 264 1032
FUERON ACEPTADOS Y SE INSCRIBIERON A 
LA LCG 28 37 40 35 29 169
% INSCRITOS en relación a los aspirantes 31% 22% 18% 12% 11% 19%
DESERCIONES 1ER AÑO 3 6 3 0 1 13
DESERCIONES DESPUES DEL 1ER AÑO 1 4 2 0 0 7
DESERCIONES TOTALES 4 10 5 0 1 20
TITULADOS 18 0 0 0 0 18
ESTUDIANTES INSCRITOS ACTUALMENTE 6 27 35 35 28 131
TITULADOS MÁS INSCRITOS ACTUALMENTE 24 27 35 35 28 149
ASIGNATURAS POR ALUMNO CURSADAS  856 918 872 350 140 3136
ASIGNATURAS POR ALUMNO REPROBADAS 
EN EXAMEN ORD. 15 *32 11 2 1 61

ASIGNATURAS POR ALUMNO ACREDITADAS 
DESPUÉS DE REPROBACIÓN 15 15 9 2 1 42
NO. DE ALUMNOS IRREGULARES EN LA 
ACTUALIDAD 0 0 3 0 0 3

NO. DE ALUMNOS REGULARES EN LA 
ACTUALIDAD MÁS TITULADOS 24 27 32 35 28 146
%ALUMNOS IRREGULARES 0 0 9% 0 0 2%
PROMEDIO DE CALIFICACIONES A LA FECHA 8.82 9,05 8,72 8.78 8.95 8.9
* De estas materias 21 fueron reprobadas por 2 alumnos que ya no se han inscrito. 

 

 

Del análisis estadístico se desprenden las siguientes conclusiones: 

 
1.- La licenciatura presenta una enorme demanda; hasta la fecha han presentado el 

concurso interno para ingresar 1,032 candidatos. Es importante destacar que la alta 

demanda continúa. El registro de aspirantes para la generación 2009 se inició el 15 de 

febrero y permaneció 15 de abril, registrándose un total de 449 aspirantes. Actualmente se 

encuentra en proceso el concurso de selección interno para ingresar en el semestre 2009-1 

en Agosto de 2008.  

 
2.- La Licenciatura presenta requisitos de admisión de alto nivel académico. De los 1,032 

aspirantes a ingresar se han aceptado 169 lo que corresponde al 19% de la demanda. Es 

importante observar que el porcentaje de aceptados ha disminuido cada año, lo cual se debe 

tanto a una demanda más alta, como a un incremento en el nivel académico que se pide a 

los estudiantes para ser aceptados. 
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3.- La licenciatura presenta un índice de deserción muy bajo y concentrado 

fundamentalmente en los primeros semestres. De las 20 deserciones que ha habido, 13 se 

han dado en el transcurso del primer año. 

 
4.- La licenciatura presenta un índice de reprobación muy bajo. De las 3,136 asignaturas-

alumno que se han calificado, únicamente 61 (2%) han sido reprobadas en examen 

ordinario. Es importante notar que dos alumnos fueron responsables de la reprobación de 21 

asignaturas-alumno y que estos alumnos no se encuentran inscritos en la actualidad. De las 

61 asignaturas-alumno reprobadas en examen ordinario, 42  han sido aprobadas en examen 

extraordinario. Del total de alumnos inscritos actualmente, únicamente tres se encuentran en 

situación irregular. 

 
5.- Los estudiantes de la licenciatura presentan calificaciones altas. El promedio global 

incluyendo a todos los alumnos (los titulados más los inscritos actualmente) es de 8.9. 

 

De las acciones mencionadas en la sección sobre Metodología empleada en el diseño 

del plan de estudios se detectaron los siguientes puntos a optimizar: 

 

a) El plan de estudios actual tiene poca flexibilidad. La proporción de asignaturas 

obligatorias es muy alta y la seriación es muy estricta. 

 

b) El plan actual está diseñado por ejes temáticos relativamente independientes y 

descuida la integración horizontal a lo largo de la licenciatura. 

 

c) En algunos puntos se detecta que para comprender óptimamente una asignatura 

debería contarse con el conocimiento de otras asignaturas que en el plan actual se 

ofrecen en forma simultanea o en ocasiones incluso en semestres posteriores. 

 

d) Existen algunas asignaturas que no son fundamentales para la formación en ciencias 

genómicas a nivel de licenciatura. Como ejemplo se puede citar la asignatura 

Inteligencia Artificial. 

 

e) Existen carencias importantes. En particular destacan la ausencia de asignaturas 

enfocadas al análisis de genomas modelos y a la genómica humana. 
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f) Dada la carga académica de cada uno de los ejes temáticos, algunos de los cuales 

terminan hasta el séptimo semestre, los estudiantes tienen poca oportunidad de 

participar en asignaturas o actividades que integren a las diferentes áreas del 

conocimiento que conforman las ciencias genómicas. 

 

g) Una situación que no se conocía al inicio de la licenciatura es que prácticamente el 

100% de los estudiantes están convencidos que su preparación no debe terminar en 

este nivel y que desean continuarla con estudios de posgrado. 

 

3. Descripción de los campos de estudio que aborda el plan de estudios 

propuesto 

Esta descripción se encuentra incluida en la sección sobre Estado actual y tendencias 

futuras de las ciencias genómicas 

 

4. Propuesta de modificación del plan de estudios vigente 

 
4.1 Objetivos del plan de estudios propuesto 

 

El plan de estudios propuesto tiene como objetivo general cubrir la necesidad de formar los 

recursos humanos que requiere el país para lograr un desarrollo óptimo de las ciencias 

genómicas. Como se ha mencionado, las ciencias genómicas están incidiendo en una amplia 

gama de la actividad humana tanto en niveles académicos, como profesionales. Si México 

quiere participar en este desarrollo, es fundamental que posea investigadores y profesionales 

que cubran el perfil interdisciplinario e integrativo inherente a las ciencias genómicas.  

 

Es importante aclarar que el plan de estudios de la Licenciatura en Ciencias Genómicas 

representa la primera etapa en la formación de los futuros investigadores y profesionistas en 

ciencias genómicas. La formación completa requiere continuar el desarrollo de los 

estudiantes con estudios de posgrado y con entrenamiento a nivel posdoctoral. En este 

contexto, es importante destacar que casi la totalidad de todos los alumnos egresados o 

inscritos actualmente en la licenciatura tienen dentro de sus planes la realización de estudios 

de posgrado. La modificación propuesta al plan de estudios contempla la posibilidad de 

iniciar estudios de posgrado durante el último año de la licenciatura. 
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Como objetivos específicos el plan de estudios propuesto tiene los siguientes: 

a) Proporcionar al estudiante una formación científico-profesional con un enfoque amplio, 

integral e interdisciplinario, abarcando en forma conjunta la biología moderna, las 

matemáticas, la estadística y las ciencias computacionales. 

b) Familiarizar al estudiante con el desarrollo de las ciencias genómicas a nivel nacional 

y con la frontera de conocimiento en el área a nivel internacional. 

c) Preparar a los estudiantes para ingresar a posgrados en las diferentes áreas que 

cubren las ciencias genómicas. 

d) Formar profesionales con la capacidad de incidir en la solución de problemas 

relacionados con las diferentes áreas que abarcan las ciencias genómicas. 

e) Familiarizar al estudiante con las aplicaciones de las ciencias genómicas en las 

ciencias básicas, la biomedicina, la ecología y la biotecnología 

f) Desarrollar en el estudiante una conciencia crítica en relación a las implicaciones 

éticas, sociales y legales que presenta el desarrollo de las ciencias genómicas. 

g) Permitir y estimular que los estudiantes inicien estudios de posgrado durante la 

licenciatura 

 

4.2 Perfiles 

4.2.1 Perfil de ingreso 

La Licenciatura en Ciencias Genómicas (LGC) ofrece una formación académica que es a la 

vez apasionante y demandante. El aspirante a la LCG, egresado de un bachillerato, debe 

poseer una serie de aptitudes, cualidades y conocimientos que faciliten el camino a la 

excelencia académica. Por su particular relevancia destacan: 

-Creatividad 

-Actitud crítica 

-Capacidad de integración 

-Avidez por el nuevo conocimiento 

-Compromiso, disciplina y constancia 

-Conocimiento sólido en matemáticas, química y biología  

-Comprensión del idioma inglés 
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4.2.2 Perfiles intermedios  

El plan de estudios propuesto se encuentra estructurado en cuatro etapas o niveles de 

formación. Cada uno de los niveles presenta perfiles específicos de formación que resultan 

indispensables para acceder al siguiente nivel. 

 

Al terminar la primera etapa o nivel básico, el estudiante habrá asimilado los conocimientos 

fundamentales de las diferentes disciplinas que forman las bases de las ciencias genómicas: 

biología celular, bioquímica, biología molecular, genética, evolución, computación, estadística 

y matemáticas. Es importante aclarar que la formación en matemáticas y en estadística se 

completa al terminar la segunda etapa. Además, el estudiante estará familiarizado con las 

diferentes bases de datos y programas de cómputo, así como con los enfoques 

experimentales mas utilizados en las ciencias genómicas. Asimismo, dominará la 

comprensión de textos en idioma inglés.  

 

Al terminar la segunda etapa o nivel avanzado, el estudiante habrá terminado su formación 

en matemáticas y en estadística y poseerá un conocimiento de las distintas áreas de estudio 

interdisciplinario de las ciencias genómicas: bioinformática, genómica funcional y genómica 

evolutiva. Además contará con un amplio conocimiento de los genomas utilizados como 

modelos, con especial énfasis en la genómica humana y en los aspectos éticos, sociales y 

legales que derivan de los avances de las ciencias genómicas. Al terminar esta etapa, el 

estudiante estará preparado para entender investigación de vanguardia en ciencias 

genómicas y para abordar los problemas de tipo integral que le son característicos. Así 

mismo, contará con la posesión del idioma inglés. 

 

Al terminar la tercera etapa o nivel integrativo el estudiante habrá desarrollado una madurez 

que le permita comprender literatura de vanguardia sobre los distintos aspectos que cubre la 

genómica y participar en discusiones con líderes nacionales e internacionales del área. 

Además, estará capacitado para abordar problemas genómicos complejos que requieran del 

concurso de distintas disciplinas. Es de destacarse que en la actualidad son relativamente 

pocos los investigadores y profesionistas que posean individualmente esta capacidad 

integrativa. Al terminar el nivel integrativo el estudiante estará capacitado para ingresar a un 

posgrado en cualquier área relacionada con las ciencias genómicas. 
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4.2.3 Perfil de egreso  

El egresado poseerá un amplio cuerpo de conocimientos, incluyendo conocimientos 

fundamentales relacionados con las disciplinas que sustentan a las ciencias genómicas, y 

con las ramas avanzadas de la genómica: la bioinformática, la genómica funcional y la 

genómica evolutiva, así como los modelos de estudio más importantes de la genómica, en 

particular el genoma humano. 

 

Tendrá habilidades en relación a la integración de las distintas disciplinas, al plantemiento de 

problemas genómicos complejos y a la participación en su solución. Dominará el idioma 

inglés y podrá entender literatura de vanguardia, participar en seminarios y presentaciones 

formales, discutir con líderes académicos, y realizar investigación o actividades profesionales 

relacionadas con las ciencias genómicas. 

 

De particular importancia es que el egresado habrá desarrollado una actitud crítica y 

fundamentada en relación a las implicaciones éticas, sociales y legales de las ciencias 

genómicas.  

 

4.2.4 Perfil profesional  

El egresado de la Licenciatura en Ciencias Genómicas es el profesional que tiene 

conocimientos avanzados en genómica, incluyendo la bioinformática, la genómica funcional y 

la genómica evolutiva; por lo que cuenta no sólo con los elementos académicos que le 

permiten, si así lo desea, continuar con estudios de posgrado para desenvolverse de manera 

óptima en el ámbito de la investigación, sino también con elementos suficientes para 

incorporarse al aparato productivo o a la docencia especializada. está altamente capacitado 

para incorporarse y colaborar en forma crítica y creativa en grupos de investigación  científica 

y para diseñar e implementar áreas de trabajo en ciencias genómicas en el sector productivo.  

A su vez, colabora eficientemente con grupos interdisciplinarios de profesionales en la 

resolución de problemas prácticos. Asesora a otros profesionales sobre los alcances, 

limitaciones e idoneidad de las estrategias de las ciencias genómicas tanto en instancias de 

investigación básica y aplicada, como en el aparato productivo. 

Su ámbito laboral se encuentra en instituciones de investigación y de educación superior en 

los sectores público y privado, así como en industrias de biotecnología, farmacéutica, 

agropecuaria y alimentaria. 
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4.3 Duración de los estudios, total de créditos y asignaturas 

El plan de estudios propuesto contiene un total de ocho semestres. Comprende 384 créditos 

de los cuales 256 son obligatorios y 128 son optativos. Estos créditos corresponden a 48 

asignaturas de las cuales 32 son obligatorias y 16 son optativas. 

 

4.4 Estructura y organización del plan de estudios 

4.4.1 Descripción de la organización del plan de estudios 

El plan de estudios propuesto está estructurado en cuatro etapas o niveles de integración. El 

primer nivel o nivel básico corresponde a los semestres 1 y 2, y comprende las disciplinas 

que forman las bases de las ciencias genómicas. Las asignaturas comprendidas en este 

nivel son: Matemáticas 1 (Matemáticas Discretas), Matemáticas 2 (Álgebra Lineal), Principios 

de Programación, Computación, Principios de Estadística, Biología Celular, Bioquímica, 

Biología Molecular, Genética, Principios de Evolución y dos seminarios. El seminario 1 

corresponde a la introducción a la bioinformática y el seminario 2 está relacionado con los 

principales enfoques que utiliza la genómica en el laboratorio. Este nivel comprende 12 

asignaturas, todas obligatorias, que abarcan 96 créditos.  

 

En el segundo nivel o nivel avanzado, que comprende los semestres 3 y 4, se termina la 

educación en matemáticas con las asignaturas Matemáticas 3 (Cálculo) y Matemáticas 4 

(Ecuaciones Diferenciales). En este nivel se cursan las asignaturas que comprenden las 

grandes ramas de la genómica: Bioinformática combinada con Estadística (Bioinformática y 

Estadística 1 y 2); Genómica Funcional (Genómica Funcional 1 y 2); Genómica Evolutiva 

(Genómica Evolutiva 1 y 2) y los modelos genómicos más utilizados en las ciencias 

genómicas: virus, bacterias, levaduras, plantas y animales (Modelos Genómicos y Seminario 

3), con especial énfasis en el genoma humano (Genómica Humana) y en las implicaciones 

éticas, sociales y legales de la genómica (Seminario 4). Este nivel comprende 12 

asignaturas, todas obligatorias, que abarcan 96 créditos. 
 

El tercer nivel o nivel integrativo, que comprende los semestres 5 y 6, está dedicado a la 

participación del estudiante en actividades que requieren de la integración de los 

conocimientos adquiridos en los primeros dos niveles. Este nivel comprende las asignaturas 

Fronteras de la Genómica 1-4 y Aplicaciones de la Genómica 1-4. Estas asignaturas están 

formadas por módulos basados en la interacción directa de los estudiantes con 
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investigadores tanto del extranjero como del país, líderes en diferentes aspectos de las 

ciencias genómicas o que estén abordando proyectos de investigación que requieran de 

conocimientos y metodologías derivados de las ciencias genómicas. Cada módulo, 

correspondiente a la interacción con un investigador, comprende tres actividades: revisión de 

artículos recientes del investigador o relacionados con el área que cultiva, seminario de 

varias horas con el investigador y discusiones informales de grupos de alumnos con el 

investigador. Cada una de estas ocho asignaturas está formada por seis módulos. En total, 

los estudiantes están expuestos a la interacción con 48 investigadores. Se considera que 

estas asignaturas son únicas e indispensables para la formación integral del estudiante y su 

introducción formal en el currículo de la licenciatura representa uno de los logros más 

importantes del plan de estudios propuesto. Estas asignaturas tienen carácter obligatorio. 

Las otras cuatro asignaturas del nivel integrativo corresponden a temas de frontera que 

requieren la integración de los conocimientos de distintas disciplinas en el planteamiento de 

problemas fundamentales de la genómica actual. Estas asignaturas tienen carácter de 

optativo y deberán ser aprobadas por el Comité Académico para cada estudiante. Como 

ejemplo de estas asignaturas se encuentran la Biología de Sistemas, que pretende entender 

en forma integrada y por medio de abstracciones matemáticas la fisiología celular; la 

conjunción de la biología del desarrollo con la evolución, recientemente bautizada como Evo-

Devo; el análisis de paquetes de datos de distintos problemas genómicos obtenidos por 

diversos laboratorios, etc. Se pretende que estas asignaturas varíen en función de los 

avances mas recientes de la genómica. En total este nivel comprende 12 asignaturas, ocho 

obligatorias y cuatro optativas con un total de 96 créditos. 

 

El cuarto nivel o nivel de investigación que comprende los semestres 7 y 8 representa la 

inmersión del estudiante en las actividades propias de la genómica. En este nivel todas las 

asignaturas son optativas y deben ser aprobadas por el Comité Académico con un programa 

ad hoc para cada estudiante. Este nivel comprende un total de seis asignaturas de trabajo de 

investigación, cuatro de tópicos selectos y dos de seminario de investigación. Todas las 

asignaturas pueden realizarse tanto en México, como en el extranjero, pueden incluir a uno o 

varios laboratorios de investigación tanto de corte académico, como industrial, y pueden 

llevarse a cabo tanto en el sector público, como en el privado. Mas aún, todo este nivel 

puede hacerse equivalente al inicio de un posgrado tanto a nivel de maestría, como de 

doctorado (ver 11.Inicio de Estudios de Posgrado Durante la Licenciatura en 

Ciencias Genómicas). 
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Este nivel abarca un total de 12 asignaturas, todas ellas optativas, con un total de 96 

créditos. Está previsto que todos los créditos puedan ser cubiertos por las actividades 

académicas que se requiere acreditar en el primer año de posgrados afines de la UNAM. 

 

 4.4.2 Mecanismos de flexibilidad del plan de estudios propuesto 

Las ciencias genómicas requieren de adquirir conocimiento en diferentes discplinas, integrar 

dicho conocimiento en áreas propias de la genómica, y finalmente integrar las áreas entre sí. 

Todo esto con objeto de poder abordar problemas de gran complejidad. La carencia de un 

conocimiento sólido en alguna de las disciplinas o áreas se reflejará en la capacidad del 

estudiante en el proceso de integración. El plan vigente se estructuró tomando como base 

ejes temáticos, congruentes internamente, pero con poca integración entre ellos. Este plan 

resultó poco flexible debido a que no se contaba con la experiencia de integración necesaria. 

El nuevo plan propuesto se encuentra estructurado por niveles de integración progresiva, 

como se ha presentado en la sección sobre Descripción de la organización del plan de 

estudios. Este plan requiere de una proporción elevada de asignaturas obligatorias, sin 

embargo, se ha estudiado muy a fondo los grados de flexibilidad que es conveniente 

incorporar.  
 

Las asignaturas básicas de las ciencias genómicas podrían ser acreditadas por asignaturas 

de otros planes de estudios de la UNAM o de otras instituciones del país o del extranjero, a 

nivel de licenciatura o de posgrado, que a juicio del Comité Académico tuvieran un nivel 

académico similar al que se ofrece en la Licenciatura en Ciencias Genómicas. y con las que 

se tenga convenios para tal fin. Sin embargo, dentro del primer nivel o nivel básico se 

encuentran algunas asignaturas que en la actualidad no podrían cubrirse en el país. Tal es el 

caso de los seminarios de Introducción a la Bioinformática (Seminario 1) y de Enfoques 

Genómicos (Seminario 2).  

 

En relación al nivel 2 o nivel avanzado, las asignaturas de Matemáticas 3 y 4 podrían 

acreditarse con cursos equivalentes en el país o el extranjero. Las asignaturas 

correspondientes a las áreas fundamentales de la genómica podrían acreditarse en el 

extranjero o bien en el país, combinando materias de otros planes de estudio. Sin embargo, 

la aprobación para acreditar estas asignaturas con aquellas de otros planes de estudios 

deberá ser analizada casuísticamente y en su caso aprobada por el Comité Académico. 
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En el nivel 3 las asignaturas de Aplicaciones de la Genómica y de Fronteras de la Genómica 

son únicas. Discutiendo el programa de Fronteras de la Genómica, los investigadores 

participantes han opinado que no existe un programa similar con tanta variedad y riqueza 

que se ofrezca a nivel de pregrado. Parte de los programas podrían sustituirse por estancias 

en instituciones de prestigio que tengan ciclos de seminarios muy ambiciosos con invitados 

de distintas partes del mundo. Las asignaturas Aplicaciones de la Genómica podrían ser 

parcialmente sustituidas por seminarios impartidos en instituciones nacionales o del 

extranjero donde se discutan proyectos de investigación que icluyan conocimientos y 

metodologías derivadas de las ciencias genómicas. En este mismo ciclo, las 4 asignaturas 

sobre Genómica Integrativa son todas optativas. La Licenciatura en Ciencias Genómicas 

pretende ofrecer distintas opciones que mantengan el nivel de frontera de los avances de la 

genómica. Por otra parte, estas asignaturas podrían acreditarse por otras ofrecidas a nivel 

nacional o por instituciones del extranjero que presenten el nivel de frontera requerido. 
 

En el cuarto nivel o nivel de investigación el programa es totalmente flexible. Puede 

realizarse tanto en distintas instituciones nacionales como del extranjero e incorporar tópicos 

selectos y seminarios de temas muy variados. En particular, es importante destacar que el 

nivel de investigación puede acreditarse en forma total cursando el primer año de posgrado 

en la UNAM (ver 11.Inicio de Estudios de Posgrado Durante la Licenciatura en 

Ciencias Genómicas). De hecho, el programa del nivel de investigación está 

considerado como un programa ad hoc que el Comité Académico deberá aprobar con base 

en los intereses específicos de cada estudiante. Como principio rector para la aprobación el 

estudiante podrá elegir cualquier laboratorio o empresa nacional o del extranjero que tenga 

un nivel de excelencia en cualquier área y proyecto relacionado con las ciencias genómicas. 

 

4.4.3 Seriación 

Una de las características fundamentales del plan de estudios propuesto es su estructuración 

en niveles sucesivos donde cada nivel presenta un mayor y más complejo grado de 

integración. La carencia de conocimiento sólido de las asignaturas de un nivel precedente 

afecta en forma importante al siguiente nivel. Por este motivo se propone una seriación por 

niveles. Se ha discutido ampliamente si esta seriación por niveles pudiera presentar un cuello 

de botella que pudiera detener el avance de los estudiantes. Además del argumento 

relacionado con la importancia de adquirir todos los conocimientos, habilidades y actitudes 
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correspondientes al nivel precedente, hay que tomar en cuenta que la Licenciatura cuenta 

con un proceso de selección muy estricto y que el índice de reprobación de asignaturas es 

muy bajo, concentrándose importantemente en el primer año. La experiencia adquirida indica 

que en general la reprobación revela errores en la selección o bien una baja vocación del 

estudiante en relación a la integración de ciencias exactas con ciencias naturales. En todo 

caso, para que un estudiante que no haya acreditado todas las asignaturas de un nivel 

pueda inscribirse al siguiente, se requiere de la aprobación del Comité Académico. El propio 

Comité indicará las condiciones y requisitos que el estudiante deberá satisfacer. 

 

En relación a la seriación entre asignaturas en un mismo nivel, se ha disminuido al mínimo. 

En efecto, el plan propuesto presenta sólo dos seriaciones obligatorias de este tipo: 

Computación requiere haber acreditado Principios de Programación, y Matemáticas 4 

(Ecuaciones Diferenciales) requiere haber acreditado Matemáticas 3 (Cálculo). En ambos 

casos la asignatura precedente es indispensable para la comprensión adecuada de la 

materia seriada. 

 

Seriación Obligatoria de Asignaturas 
Denominación de la 

Asignatura 
Seriación Antecedente Seriación Subsecuente 

Principios de Programación Ninguna Computación 
Computación Computación Ninguna 
Matemáticas 3 Ninguna Matemáticas 4 
Matemáticas 4 Matemáticas 3 Ninguna 

Seriación Obligatoria por Niveles 
Nivel Seriación Antecedente Seriación Subsecuente 

Avanzado Básico Integrativo 
Integrativo Avanzado De Investigación 
De Investigación Integrativo Ninguno 
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4.4.4 Lista de asignaturas por semestre 
 

LISTA DE ASIGNATURAS DEL PLAN DE ESTUDIOS DE LA 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS (2008) 

CLAVE DENOMINACIÓN DE LA 
ASIGNATURA MODALIDAD CARÁCTER 

TIPO DE ASIGNATURA 
CRÉDITOS HORAS/SEMANA 

TEÓRICAS PRÁCTICAS 

PRIMER SEMESTRE 
  Matemáticas 1 Curso Obligatoria 4 0 8 
  Principios de Programación Curso-Taller Obligatoria 3 2 8 
  Biología Celular Curso Obligatoria 4 0 8 
  Bioquímica Curso Obligatoria 4 0 8 
  Biología Molecular Curso Obligatoria 4 0 8 
  Seminario 1 Seminario Obligatoria 3 2 8 

SEGUNDO SEMESTRE 
  Matemáticas 2 Curso Obligatoria 4 0 8 
  Computación Curso-Taller Obligatoria 3 2 8 
  Principios de Estadística Curso-Taller Obligatoria 3 2 8 
  Genética Curso Obligatoria 4 0 8 
  Principios de Evolución Curso Obligatoria 4 0 8 
  Seminario 2 Seminario Obligatoria 3 2 8 

TERCER SEMESTRE 
  Matemáticas 3 Curso Obligatoria 4 0 8 
  Bioinformática y Estadística 1 Curso-Taller Obligatoria 3 2 8 

  Genómica Funcional 1 
Curso-

Seminario Obligatoria 4 0 8 

  Genómica Evolutiva 1 
Curso-

Seminario Obligatoria 4 0 8 

  Modelos Genómicos 
Curso-

Seminario Obligatoria 3 2 8 

  Seminario 3 Seminario Obligatoria 3 2 8 

CUARTO SEMESTRE 
  Matemáticas 4 Curso Obligatoria 4 0 8 
  Bioinformática y Estadística 2 Curso-Taller Obligatoria 3 2 8 

  Genómica Funcional 2 
Curso-

Seminario Obligatoria 4 0 8 

  Genómica Evolutiva 2 
Curso-

Seminario Obligatoria 4 0 8 

  Genómica Humana 
Curso-

Seminario Obligatoria 3 2 8 

  Seminario 4 Seminario Obligatoria 3 2 8 

QUINTO SEMESTRE 
  Fronteras de la Genómica 1 Seminario Obligatoria 4 0 8 
  Fronteras de la Genómica 2 Seminario Obligatoria 4 0 8 
  Aplicaciones de la Genómica 1 Seminario Obligatoria 4 0 8 
  Aplicaciones de la Genómica 2 Seminario Obligatoria 4 0 8 

  Genómica Integrativa 1 
Curso-

Seminario Optativa 3 2 8 

  Genómica Integrativa 2 
Curso-

Seminario Optativa 3 2 8 

SEXTO SEMESTRE 
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LISTA DE ASIGNATURAS DEL PLAN DE ESTUDIOS DE LA 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS (2008) 

  Fronteras de la Genómica 3 Seminario Obligatoria 4 0 8 
  Fronteras de la Genómica 4 Seminario Obligatoria 4 0 8 
  Aplicaciones de la Genómica 3 Seminario Obligatoria 4 0 8 
  Aplicaciones de la Genómica 4 Seminario Obligatoria 4 0 8 

  Genómica Integrativa 3 
Curso-

Seminario Optativa 3 2 8 

  Genómica Integrativa 4 
Curso-

Seminario Optativa 3 2 8 

SÉPTIMO SEMESTRE 
  Trabajo de Investigación 1 Laboratorio Optativa 0 6 6 
  Trabajo de Investigación 2 Laboratorio Optativa 0 6 6 
  Trabajo de Investigación 3 Laboratorio Optativa 0 6 6 
  Tópico Selecto 1 Seminario Optativa 5 0 10 
  Tópico Selecto 2 Seminario Optativa 5 0 10 
  Seminario de Investigación 1 Seminario Optativa 4 2 10 

OCTAVO SEMESTRE 
  Trabajo de Investigación 4 Laboratorio Optativa 0 6 6 
  Trabajo de Investigación 5 Laboratorio Optativa 0 6 6 
  Trabajo de Investigación 6 Laboratorio Optativa 0 6 6 
  Tópico Selecto 3 Seminario Optativa 5 0 10 
  Tópico Selecto 4 Seminario Optativa 5 0 10 

  Seminario de Investigación 2 Seminario Optativa 4 2 10 
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4.4.5 Mapa curricular del plan de estudios propuesto 
 

MAPA CURRICULAR DE LA LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS (2008) 

SEMESTRE ASIGNATURAS TOTAL SEMESTRE 

NIVEL BÁSICO 

1 
Matemáticas 

1 
Principios de 
Programación 

Biología 
Celular Bioquímica 

Biología 
Molecular Seminario 1 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=6(8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) 

2 
Matemáticas 

2 Computación 
Principios de 
Estadística Genética 

Principios de 
Evolución Seminario 2 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=21  
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=6(8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) 

NIVEL AVANZADO 

3 
Matemáticas 

3 

Bioinformática 
y Estadística 

1 
Genómica 

Funcional 1 
Genómica 
Evolutiva 1 

Modelos 
Genómicos Seminario 3 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=21   
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=6 (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) 

4 
Matemáticas 

4 

Bioinformática 
y Estadística 

2 
Genómica 

Funcional 2 
Genómica 
Evolutiva 2 

Genómica 
Humana Seminario 4 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=21   
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=6 (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) 

NIVEL INTEGRATIVO 

5 
Genómica 

Integrativa 1 
Genómica 

Integrativa 2 

Fronteras de 
la Genómica 

1 

Fronteras de 
la Genómica 

2 

Aplicaciones 
de la 

Genómica 1 

Aplicaciones 
de la 

Genómica 2 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=6(8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) 

6 Genómica 
Integrativa 3 

Genómica 
Integrativa 4 

Fronteras de 
la Genómica 

3 

Fronteras de 
la Genómica 

4 

Aplicaciones 
de la 

Genómica 3 

Aplicaciones 
de la 

Genómica 4 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=6(8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) 

NIVEL DE INVESTIGACIÓN 

7 

Trabajo de 
Investigación 

1 

Trabajo de 
Investigación 

2 

Trabajo de 
Investigación 

3 
Tópico 

Selecto 1 
Tópico 

Selecto 2 
Seminario de 

Investigación 1 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=14   

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=6 (6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

8 

Trabajo de 
Investigación 

4 

Trabajo de 
Investigación 

5 

Trabajo de 
Investigación 

6 
Tópico 

Selecto 3 
Tópico 

Selecto 4 
Seminario de 

Investigación 2 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=14   

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=6 (6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

        
Créditos= 384   

Horas Teóricas=157   
Horas Prácticas=70   

Asignaturas=48 Pensum académico 3632           
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4.4.6 Mapa Curricular Vigente 
Mapa Curricular de la Licenciatura en Ciencias Genómicas  

SEMESTRE 

EJES TEMÁTICOS 
TOTAL 

SEMESTRE 

Matemáticas Computación 
Genómica 
Funcional 

Biología 
Genómica y 
Evolución 

Crítico-
Formativo 

ETAPA BÁSICA 

1 
Matemáticas I 

Principios de 
Programación 

Química y Biofísica 
de Macromoléculas 

I 

Biología 
Genómica y 
Evolución I 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación I 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=22   
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP) 

2 
Matemáticas II Estadística I 

Química y Biofísica 
de Macromoléculas 

II 

Biología 
Genómica y 
Evolución II 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación II 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=22   
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP) 

3 
Matemáticas III Estadística II 

Genómica 
Funcional I 

Biología 
Genómica y 
Evolución III 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación III 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5(10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP) 

4 
Matemáticas IV Estadística III 

Genómica 
Funcional II 

Biología 
Genómica y 
Evolución IV 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación IV 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22 
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5(10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP) 

5 
Matemáticas V Computación I 

Genómica 
Funcional III 

Biología 
Genómica y 
Evolución V 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación V 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5(10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP) 

6 
Bases de Datos Computación II 

Genómica 
Funcional IV 

Biología 
Genómica y 
Evolución VI 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación VI 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5(10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP) 

7 Inteligencia 
Artificial Computación III 

Genómica 
Funcional V   

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación VII 

Créditos= 38  
Horas Teóricas=17  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=4(10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT)   (8C;3HT;2HP) 
              

ETAPA PROFESIONAL 

8 
Optativa(s) Área de Concentración I 

Créditos= 40  
Horas Teóricas=10  

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=2(20C;10HT) (20C;20HP) 

9 
Optativa(s) Área de Concentración II 

Créditos= 40  
Horas Teóricas=10  

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=2(20C;10HT) (20C;20HP) 

            

Créditos= 406  
Horas Teóricas=169  
Horas Prácticas=68  

Asignaturas=38Pensum académico 3792*         
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4.4.7 Tabla comparativa de las características generales de los planes de estudio 
vigente y propuesto 

 

TABLA COMPARATIVA DE LAS CARACTERÍSTICAS GENERALES 
DE LOS PLANES DE ESTUDIOS VIGENTE Y PROPUESTO 

CARACTERÍSTICAS PLAN DE ESTUDIOS 
VIGENTE PROPUESTO 

AÑO DE APROBACIÓN 2003 2008 
DURACIÓN (SEMESTRES) 9 8 
PENSUM ACADÉMICO 3792 Horas 3632 Horas 
TOTAL DE ASIGNATURAS 38 48 
Obligatorias 34 32 
Optativas 4 16 
Teóricas 20 25 
Prácticas 2 6 
Teórico-Prácticas 16 17 
TOTAL DE CRÉDITOS 406 384 
Obligatorios 326 224 
Optativos 80 160 

ESTRUCTURA GENERAL 

POR EJES TEMÁTICOS: POR NIVELES DE INTEGRACIÓN: 
*Biología Genómica y Evolución *Nivel Básico 

*Genómica Funcional *Nivel Avanzado 
*Computación *Nivel Integrativo 
*Matemáticas *Nivel de Investigación 

*Crítico-Formativo   

ETAPAS DE FORMACIÓN 

2 ETAPAS: 4 NIVELES: 
*Etapa Básica (7 Semestres) *Nivel Básico (2 Semestres) 
*Etapa Profesional (2 Semestres) *Nivel Avanzado (2 Semestres) 

  *Nivel Integrativo (2 Semestres) 
  *Nivel de Investigación (2 Semestres) 

SERIACIÓN ENTRE ETAPAS 
DE FORMACIÓN 

1 SERIACIÓN: 3 SERIACIONES: 
 Nivel Básico                Nivel Avanzado 

Etapa Básica            Etapa Profesional  Nivel Avanzado           Nivel Integrativo 
  Nivel Integrativo          Nivel de Investigación 

SERIACIÓN DE 
ASIGNATURAS DENTRO DE 
UNA ETAPA 

Etapa Básica: 18 Nivel Básico: 2 
Etapa Profesional: 1 Nivel Avanzado: 1 

  Nivel Integrativo: 0 
  Nivel de Investigación: 0 

IDIOMAS 

INGLÉS INGLÉS 

Acreditar dominio del idioma ante el Centro de 
Lenguas Extranjeras (CELE) de la UNAM como 
requisito para inscribirse al 5to semestre. 

Acreditar comprensión de lectura ante el 
Centro de Lenguas Extranjeras (CELE) de la 
UNAM como requisito para inscribirse al 
segundo semestre. Acreditar dominio del 
idioma ante el Centro de Lenguas Extranjeras 
(CELE) de la UNAM como requisito para 
inscribirse al 5to semestre. 

OPCIONES DE TITULACIÓN 

*Titulación por totalidad de créditos y alto nivel 
académico. 

*Titulación por totalidad de créditos y alto nivel 
académico. 

*Titulación por actividad de investigación ó 
trabajo profesional. 

*Titulación por actividad de investigación ó 
trabajo profesional. 

*Titulación mediante estudios en posgrado. *Titulación mediante estudios en posgrado. 
*Titulación por actividad de apoyo a la 
docencia. 

*Titulación por actividad de apoyo a la 
docencia. 

COMPATIBILIDAD CON LA 
ESTRUCTURA 3-2-3 NO COMPATIBLE COMPATIBLE 
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4.5 Requisitos 

 
4.5.1 Requisitos de ingreso 

Los aspirantes deberán: 

 

1. Cumplir los requisitos establecidos en los Artículos 2 y 4 del Reglamento General de 

Inscripciones de la UNAM, los cuales son:  

 

Artículo 2º.- Para ingresar a la Universidad es indispensable: 

a) Solicitar la inscripción de acuerdo con los instructivos que se establezcan; 

b) Haber obtenido en el ciclo de estudios inmediato anterior un promedio mínimo de 

siete o su equivalente;  

c) Ser aceptado mediante concurso de selección, que comprenderá una prueba 

escrita y que deberá realizarse dentro de los períodos que al efecto se señalen. 

 

Artículo 4º.- Para ingresar al nivel de licenciatura el antecedente académico indispensable 

es el bachillerato, cumpliendo con lo prescrito en el artículo 8º de este reglamento. 

 

Para efectos de revalidación o reconocimiento, la Comisión de Incorporación y Revalidación 

de Estudis del Consejo Universitario determinará los requisitos mínimos que deberán reunir 

los planes y programas de estudio de bachillerato. La Dirección Genral de Incorporación y 

Revalidación de Estudios publicará los instructivos correspondientes.  

 

2. Además de los requisitos anteriores, y dado el cupo limitado de esta licenciatura y las 

modalidades de trabajo académico, para ingresar el aspirante requerirá: 

 

a) Ser seleccionado por el Subcomité de Admisión de la Licenciatura en Ciencias 

Genómicas en el concurso de selección interna (ver sección sobre Procedimiento 

de ingreso a la Licenciatura en Ciencias Genómicas). 

b) Ser aceptado formalmente por el Comité Académico de la Licenciatura en Ciencias 

Genómicas 
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4.5.2 Procedimiento de ingreso a la Licenciatura en Ciencias Genómicas 

El aspirante deberá cumplir tanto los requisitos de ingreso a la UNAM como los requisitos 

adicionales para ingresar a la Licenciatura en Ciencias Genómicas (LCG) 

 

Para cumplir con los requisitos de ingreso a la UNAM el aspirante deberá inicialmente 

solicitar su ingreso a alguna carrera de las siguientes áreas: Ciencias Biológicas y de la 

Salud o de las Ciencias Físico-Matemáticas y de las Ingenierías, como por ejemplo: Actuaría, 

Biología, Ciencias de la Computación. Física, Ingeniería de Computación, Ingeniería 

Química, Matemátícas, Matemáticas Aplicadas y Computación, Medicina, Medicina 

Veterinaria y Zootecnia, Psicología, Química, Química de Alimentos, Química Farmacéutica 

Biológica o Química Insdustrial, ya sea por concurso de selección o pase reglamentado. 

Ademas deberá presentar un examen adicional de conocimientos y realizar una entrevista 

con el Subcomité de Admisión de la licenciatura. 

 

A diferencia  de otras carreras impartidas en la UNAM, la seleccón de los alumnos para la 

licenciatura en Ciencias Genómicas la realiza un Subcomité de Admisión, mediante un 

examen de conocimientos y una entrevista, por lo cual esta licenciatura no se encuentra en 

la lista de carreras que los alumnos puedan registrar como primera elección, por medio del 

concurso de selección, o del pase reglamentado. 

 

Para cumplir con los requisitos adicionales para ingresar a la LCG el aspirante deberá 

registrarse en el documento correspondiente incluido en la página WEB de la Licenciatura en 

Ciencias Genómicas (www.lcg.unam.mx). Habiendo cumplido con el registro el aspirante 

deberá presentarse al exámen escrito del Concurso de Selección de la LCG con los 

documentos requeridos. La fecha, hora y lugar se indicarán en la página WEB. 

 

Los aspirantes que decida el Subcomité de Admisión a la LCG, con base en su examen 

escrito y en sus antecedentes académicos, serán llamados para sostener una entrevista con 

investigadores designados por el propio Subcomité. 

 

Al finalizar el proceso, el Subcomité de Admisión decidirá sobre la aceptación del aspirante. 

Las decisiones del Subcomité de Admisión deberán ser ratificadas por el Comité Académico 

de la LCG. Las decisiones del Comité Académico son inapelables. 
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Los aspirantes que sean aceptados y decidan ingresar a la LCG serán transferidos de la 

licenciatura escogida originalmente y serán inscritos como estudiantes de primer ingreso a la 

LCG. 

 

4.5.3 Requisitos de permanencia 

1. Para permanecer en la Licenciatura, el estudiante deberá cumplir las disposiciones 

aplicables establecidas en los Artículos 22, 23 y 25 del Reglamento General de 

Inscripciones de la UNAM (8 de julio de 1997): 

 

Artículo 22.- Los límites de tiempo para estar inscrito en la Universidad con los 

beneficios de todos los servicios educativos y extracurriculares, serán: 
 

Inciso b) En el ciclo de licenciatura, un 50% adicional a la duración del plan de 

estudios respectivo. 

 

Los alumnos que no terminen sus estudios en los plazos señalados no serán 

reinscritos y únicamente conservarán el derecho a acreditar las materias faltantes por 

medio de exámenes extraordinarios, en los términos del capítulo III del Reglamento 

General de Exámenes, siempre y cuando no rebasen los límites establecidos en el 

artículo 24.  

Estos términos se contarán a partir del ingreso al ciclo correspondiente, aunque se 

suspendan los estudios, salvo lo dispuesto en el artículo 23.  

 

Artículo 23.- En cada ciclo de estudios, a petición expresa del alumno, el Consejo 

Técnico podrá autorizar la suspensión de los estudios hasta por un año lectivo, sin 

que se afecten los plazos previstos en este reglamento. En casos excepcionales y 

plenamente justificados, el Consejo Técnico podrá ampliar dicha suspensión; en caso 

de una interrupción mayor de tres años, a su regreso el alumno deberá aprobar el 

examen global que establezca el Consejo Técnico de la facultad o escuela 

correspondiente.  

 

 

Artículo 25.- Los alumnos que hayan suspendido sus estudios podrán reinscribirse, 

en caso de que los plazos señalados por el artículo 22 no se hubieran extinguido; 
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pero tendrán que sujetarse al plan de estudios vigente en la fecha de su reingreso y, 

en caso de una suspensión mayor de tres años, deberán aprobar el examen global 

que establezca el Consejo Técnico de la facultad o escuela correspondiente.  

 

Para el caso de la Licenciatura en Ciencias Genómicas, y de acuerdo con el Reglamento de 

las Licenciaturas en Campi Universitarios Foráneos (ver Anexo 4), el Consejo Técnico de la 

investigación Científica será el órgano colegiado que hará las funciones atribuídas al Consejo 

Técnico en los artículos mencionados anteriormente. 

“Los alumnos al concluir su 50% adicional que le otorga el artículo 22 del Reglamento 

General de Inscripciones, podrán terminar sus estudios en otro lapso igual a través de 

exámenes extraordinarios”  

 

4.5.4 Requisitos de egreso 

Además de cumplir con los requisitos de permanencia, se requerirá: 

 

1. Haber cursado y aprobado el 100% de los créditos estipulados en el plan de estudios 

correspondiente, que incluye todas las asignaturas tanto obligatorias, como optativas y 

los dos niveles de Área de Concentración. 

2. Haber cumplido con su Servicio Social Reglamentario (Reglamento General de Servicio 

Social de la UNAM). 

 

4.5.5 Requisitos de titulación 

El título que se otorgará al cumplir los requisitos establecidos en el plan de estudios, es el de 

Licenciado(a) en Ciencias Genómicas. La LCG acepta las siguientes cuatro opciones de 

titulación: 

  -Titulación por "Totalidad de Créditos y Alto Nivel Académico" 

  -Titulación por "Actividad de Investigación o Trabajo Profesional" 

  -Titulación por "Actividad de Apoyo a la Docencia" 

  -Titulación mediante "Estudios de Posgrado" 
 

1.Titulación por “Totalidad de Créditos y Alto Nivel Académico” 
 

Podrán elegir esta opción los alumnos que reúnan los siguientes requisitos: 
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- Haber obtenido un promedio mínimo de calificaciones de 9.5 

- Haber cubierto la totalidad de los créditos del plan de estudios en un período de 8 

semestres. 

- No haber obtenido calificación reprobatoria en alguna asignatura. 

 

2. Titulación por “Actividad de Investigación o Trabajo Profesional” 

 

Para elegir esta opción, el alumno deberá de haberse incorporado por dos semestres 

(durante el desarrollo del área de concentración) a uno o varios proyecto(s) de investigación 

ó trabajo profesional, bajo la dirección de uno o varios tutor(es). El alumno deberá entregar 

un informe escrito del trabajo realizado en el Área de Concentración, avalado por su tutor. El 

informe escrito deberá reflejar el cumplimiento de los objetivos de trabajo del Área de 

Concentración correspondiente. Deberá de constar de una introducción al tema de trabajo, 

una exposición del trabajo realizado y una discusión de las principales conclusiones 

obtenidas y/o de las limitaciones en el área de trabajo. La exposición del trabajo realizado 

podrá ser sustituida por un artículo académico aceptado para su publicación en una revista 

arbitrada, en donde el alumno haya participado como autor o coautor. En este caso, el 

informe escrito deberá contener, además del artículo, una introducción y una discusión 

general que reflejen la participación del alumno en la generación del trabajo, así como la 

relevancia del mismo. 

 

El examen oral consistirá en la exposición del informe correspondiente ante un jurado 

integrado por tres sinodales, designado para este efecto por el Comité Académico. En este 

examen, el jurado explorará los conocimientos generales del estudiante en el área, su 

capacidad de aplicación de los mismos y su criterio profesional. 

 

3. Titulación por “Actividad de apoyo a la docencia” 
 

Consiste en la elaboración de material didáctico en apoyo a la divulgación científica o a la 

impartición de asignaturas en ciencias genómicas. Para la elección de esta opción, el Comité 

Académico deberá aprobar el plan de trabajo, previo a su inicio. El Comité Académico 

designará a un profesor que fungirá como tutor. El material escrito, gráfico y/o los programas 

de cómputo fruto de esta opción, deberán ser entregados a un Comité ad hoc compuesto por 

tres sinodales nombrados por el Comité Académico. Este Comité evaluará al alumno sobre 



 44

sus conocimientos en el área y el valor del material didáctico para la docencia de una 

asignatura y/o para la divulgación científica. 

 

4. Titulación mediante “Estudios de Posgrado” 
 

El alumno que elija esta opción deberá: 

- Ingresar a un programa de maestría o doctorado impartido por la UNAM u otra institución 

nacional o extranjera. Para ser considerado como opción de titulación, el programa deberá 

contar con el aval del Comité Académico. 

- Cumplir con los requisitos de ingreso del Programa de Posgrado elegido para concluir la 

licenciatura. 

- Acreditar satisfactoriamente las actividades académicas correspondientes al primer 

semestre o al primer año del plan de estudios de posgrado. 

 

4.5.6 Requisitos para los investigadores y profesores 

Los requisitos para profesores, ayudantes de profesor, conferencistas y tutores se describen 

en la sección sobre Situación de la docencia e investigación en los niveles institucional 
y de las entidades. 
 

5. Opiniones de líderes internacionales sobre el plan de estudios propuesto 

y sobre la calidad de los estudiantes 

La Licenciatura en Ciencias Genómicas pretende tener un nivel de excelencia internacional. 

Por este motivo, el mapa curricular del plan de estudios propuesto se envió a varios de los 

investigadores que han interactuado con los estudiantes en los ciclos de seminarios sobre 

Frontiers in Genomics. A cada uno de ellos se le solicitó una carta dando su opinión sobre el 

currículo de la licenciatura y sobre la calidad de los estudiantes. Los investigadores 

consultados se presentan en la Tabla 4. 

 
Tabla 4. Investigadores de instituciones extranjeras consultados 

 

INVESTIGADOR INSTITUCIÓN 

STEVEN E. BRENNER University Of California Berkeley 
KIMMEN SJOLANDER University Of California Berkeley 
MATTHEW SCOTT Stanford University 
RICHARD PALMITER University Of Washington 
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Howard Hughes Medical Institute 
LIOR PATCHER University Of California Berkeley 
ALEXANDER MAURON University Of Geneva 
BRENDAN LEE Baylor College Of Medicine 

Howard Hughes Medical Institute 
KING JORDAN Georgia Institute Of Technology 
SUI HUANG Harvard University 
RICHARD GIBBS Baylor Collge Of Medicine 
ANTHONY FUTERMAN Weizmann Institute Of Science 
BERNARD DUJON Institute Pasteur 
SANDRINE DUDOIT University Of California Berkeley 
DONALD COURT National Cancer Institute, Nih 
HILARY CLARK Genentech 
JACQUES VAN HELDEN Université Libre De Bruxelles 
BARBARA J. TRASK Fred Hutchinson Cancer Research Center 
EVAN E. EICHLER University of Washington 

Howard Hughes Medical Institute 
MICHAEL SAVAGEAU University Of California Davis 
CHARLES LEE Harvard University 
 

El análisis de las opiniones vertidas indica en forma contundente que el currículo de la 

licenciatura proporciona al estudiante la educación multidisciplinaria e integrativa requerida y 

que la calidad académica de los estudiantes es excepcional, comparándose con estudiantes 

avanzados de las más prestigiadas universidades del mundo. Las cartas recibidas se 

encuentran en el Anexo 4.  

 

6. Implantación del plan de estudios 

 
6.1 Criterios para su implantación 

En la actualidad se cuenta con todo el personal docente necesario para la implantación de la 

modificación del plan de estudios vigente. Este personal incluye profesores de asignatura, 

ayudantes de profesor, conferencistas nacionales, conferencistas extranjeros y tutores. 

Todos los profesores de asignatura son personal académico de la UNAM. Pertenecen a 

diferentes entidades académicas incluyendo el Centro de Ciencias Genómicas y los Institutos 

de Biotecnología, Matemáticas y Ecología. La planta de profesores no es permanente y el 

Comité Académico revisa semestralmente los programas y los profesores. 

 

Como ayudantes de profesor se cuenta con estudiantes del ciclo de investigación y con 

egresados de la licenciatura. Semestralmente son invitados a colaborar en diferentes 
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asignaturas. Es importante destacar que existe un enorme entusiasmo de los estudiantes y 

egresados en colaborar con estas tareas. 

 

Como conferencistas nacionales se invita a investigadores de instituciones nacionales  que 

esten trabajando en áreas relacionadas con las ciencias genómicas.  Además de 

investigadores de la UNAM se cuenta con la participación de investigadores del CINVESTAV 

y de distintas instituciones del Sector Salud. 

 

Los conferencistas extranjeros provienen de instituciones de prestigio internacional. Hasta la 

fecha han participado aproximadamente 60 investigadores del extranjero. 

 

Como tutores participan investigadores titulares de instituciones nacionales y extranjeras. En 

la actualidad existe un gran interés por parte de los investigadores de incorporar estudiantes 

de las licenciatura en ciencias genómicas a sus laboratorios. 

 

Se cuenta también con las instalaciones físicas y el personal administrativo necesario. Entre 

estas se encuentran el edificio de la licenciatura que cuenta con cuatro aulas equipadas 

como auditorios de videoconferencias y con terminales de computadora para cada 

estudiante. Se cuenta además con las unidades de metodología genómica del Centro de 

Ciencias Genómicas y del Instituto de Biotecnología, con dos auditorios, biblioteca, bioterio e 

invernaderos. 

Enresúmen, no existe ninguna limitación para la implantación de la modificación.  

 

6.2 Tabla de transición entre el plan de estudios vigente y el propuesto 
 

MECANISMO DE TRANSICIÓN A LA VIGENCIA TOTAL DEL 
PLAN DE ESTUDIOS PROPUESTO (2008) 

        

SEMESTRE LECTIVO GENERACIÓN 
SEMESTRE A 

CURSAR TRANSICIÓN 
2009-1     

AMBOS PLANES VIGENTES (Agosto-diciembre 2008)     
  2009 1° Primer Semestre Plan 2008 
  2008 3° Tercer Semestre Plan 2008 
  2007 5° Asignaturas de los Planes 2003 y 2008 
  2006 7° Séptimo Semestre Plan 2008 
  2005 9° Noveno Semestre Plan 2003 
      

2009-2     DEJA DE TENER VIGENCIA EL PLAN 2003, TODAS 
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(Febrero-junio 2009)     LAS ASIGNATURAS SON DEL PLAN 2008 
  2009 2° Segundo Semestre Plan 2008 
  2008 4° Cuarto Semestre Plan 2008 
  2007 6° Asignaturas de distintos semestres del Plan 2008
  2006 8° Octavo Semestre Plan 2008 
      

2010-1     
PLENA VIGENCIA DEL PLAN 2008 (Agosto-diciembre 2010)     

  2010 1° Primer Semestre Plan 2008 
  2009 3° Tercer Semestre Plan 2008 
  2008 5° Quinto Semestre Plan 2008 
  2007 7° Séptimo Semestre Plan 2008 

 

Como puede apreciarse en la tabla, se pretende llevar a cabo una transición por generación 

hacia el plan de estudios propuesto: 

 

La generación 2009 iniciará en agosto de 2008 con la totalidad del plan 2008. La generación 

2008 habrá cursado dos semestres del plan 2003 y desde el tercer semestre (agosto 2009) 

continuará con el plan 2008. Dadas las equivalencias de las asignaturas, el currículo de la 

generación 2008 es esencialmente igual al del plan 2008. 

 

La generación 2007 ha cursado cuatro semestres del plan 2003. Durante el quinto y sexto 

semestres llevará asignaturas de los planes 2003 y 2008. El séptimo y octavo semestre se 

cursarán según el plan 2008. Este currículum presenta ventajas para la generación en 

relación a la alternativa de terminar la Licenciatura con el plan 2003. 

La generación 2006 habrá cursado seis semestres con el plan 2003. El séptimo y octavo 

semestres corresponderán al séptimo y octavo semestres del plan 2008. Este currículo 

presenta ventajas para la generación en relación a la alternativa de terminar la Licenciatura 

apegada al plan 2003.  

 

La generación 2005 y los estudiantes de la generación 2004 que aún no se han titulado 

terminarán la Licenciatura con el plan 2003. 

 

Es muy importante aclarar que se han analizado con gran cuidado las ventajas que 

representa para los estudiantes de las generaciones 2008, 2007 y 2006 el incorporarse 

rápidamente al plan modificado. Mas aún, el coordinador de la Licenciatura ha obtenido la 

aceptación unánime de los estudiantes de las generaciones correspondientes para aplicar 

los planes indicados.  
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Los mapas curriculares del plan de estudio propuesto para cada una de las generaciones 

con plan de transición se presentan en el Anexo 2. El tener abiertos cinco planes de estudio 

diferentes para las generaciones correspondientes durante el período de transición entre el 

plan vigente y el aquí propuesto es totalmente factible para la Coordinación y para el 

personal académico que participa en la docencia y no presenta una carga importante de 

trabajo adicional. Por otra parte, las ventajas para los estudiantes son muy grandes. Se 

puede afirmar que existe un enorme entusiasmo de los estudiantes en relación con las 

modificaciones propuestas. 
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1.6.3 Tabla de equivalencias entre el plan de estudios vigente y propuesto 
 

TABLA DE EQUIVALENCIAS DE LA LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

PLAN DE ESTUDIOS VIGENTE (2003) PLAN DE ESTUDIOS PROPUESTO (2008) 
SEMESTRE CRÉDITOS CLAVE ASIGNATURA ASIGNATURA CLAVE CRÉDITOS SEMESTRE

1 10  Matemáticas 1 Matemáticas 3  8 3 

1 10  Principios de Programación Principios de Programación  8 1 

1 10  
Química y Biofísica de 
Macromoléculas 1 Bioquímica  8 1 

1 10  
Biología Genómica y Evolución 
1 

Biología Celular y  8 1 
Biología Molecular  8 1 

1 8  
Seminario y Trabajo de 
Investigación 1 Sin Equivalencia    

   Sin Equivalencia Seminario 1  8 1 
2 10  Matemáticas 2 Matemáticas 2  8 2 
2 10  Estadística 1 Principios de Estadística  8 2 

2 10  
Biología Genómica y Evolución 
2 Genética  8 2 

2 10  
Química y Biofísica de 
Macromoléculas 2 Seminario 2  8 2 

2 8  
Seminario y Trabajo de 
Investigación 2 Sin Equivalencia    

3 10  Matemáticas 3 Matemáticas 3  8 3 

3 10  Estadística 2 Bioinformática y Estadística 1  8 3 

3 10  
Biología Genómica y Evolución 
3 Principios de Evolución  8 2 

3 10  Genómica Funcional 1 Genómica Funcional 1  8 3 

3 8  
Seminario y Trabajo de 
Investigación 3 Sin Equivalencia    

    Sin Equivalencia Seminario 3  8 3 
4 10  Matemáticas 4 Matemáticas 4  8 4 
4 10  Genómica Funcional 2 Genómica Funcional 2  8 3 

4 10  Estadística 3 Bioinformática y Estadística 2  8 4 

4 10  
Biología Genómica y Evolución 
4 Genómica Evolutiva 1  8 3 

4 8  
Seminario y Trabajo de 
Investigación 4 Sin Equivalencia    

    Sin Equivalencia Genómica Humana  8 4 

5 10  
Biología Genómica y Evolución 
5 Genómica Evolutiva 2  8 4 

5 8  
Seminario y Trabajo de 
Investigación 5 Seminario 4  8 4 

5 10  Computación 1 Computación  8 2 
5 10  Matemáticas 5 Matemáticas 1  8 1 
5 10  Genómica Funcional 3 Genómica Funcional 1  8 3 

6 10  Bases de Datos Bioinformática y Estadística 2  8 4 
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TABLA DE EQUIVALENCIAS DE LA LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

PLAN DE ESTUDIOS VIGENTE (2003) PLAN DE ESTUDIOS PROPUESTO (2008) 
SEMESTRE CRÉDITOS CLAVE ASIGNATURA ASIGNATURA CLAVE CRÉDITOS SEMESTRE

6 10  Computación 2 Bioinformática y Estadística 1  8 3 

6 10  
Biología Genómica y Evolución 
6 Sin Equivalencia    

6 10  Genómica Funcional 4 Genómica Funcional 2  8 4 

6 8  
Seminario y Trabajo de 
Investigación 6 

Fronteras de la Genómica 1  8 5 
y Aplicaciones de la Genómica 

1  8 5 
7 10  Genómica Funcional 5 Sin Equivalencia    

7 10  Computación 3 Bioinformática y Estadística 2  8 4 
7 10  Inteligencia Artificial Sin Equivalencia    

7 8  
Seminario y Trabajo de 
Investigación 7 Sin Equivalencia    

   Sin Equivalencia Fronteras de la Genómica 2  8 5 
   Sin Equivalencia Aplicacionesde la Genómica 2  8 5 
   Sin Equivalencia Genómica Integrativa 1  8 5 
   Sin Equivalencia Genómica Integrativa 2  8 5 

   Sin Equivalencia Fronteras de la Genómica 3  8 6 

   Sin Equivalencia Fronteras de la Genómica 4  8 6 
   Sin Equivalencia Aplicaciones de la Genómica 3  8 6 
   Sin Equivalencia Aplicaciones de la Genómica 4  8 6 
   Sin Equivalencia Genómica Integrativa 3  8 6 
   Sin Equivalencia Genómica Integrativa 4  8 6 

8 20  Área de Concentración 1 

Trabajo de Investigación 1 y  6 7 

Trabajo de Investigación 2 y  6 7 

Trabajo de Investigación 3  6 7 

8 20  Optativa(s) Tópico Selecto 1 y  10 7 
Tópico Selecto 2  10 7 

   Sin Equivalencia Seminario de Investigación 1  10 7 

9 20  Área de Concentración 2 

Trabajo de Investigación 4 y  6 8 

Trabajo de Investigación 5 y  6 8 

Trabajo de Investigación 6  6 8 

9 20  Optativa(s) Tópico Selecto 3 y  10 8 
Tópico Selecto 4  10 8 

   Sin Equivalencia Seminario de Investigación 2  10 8 
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 7.Entidades académicas 

 
7.1 Entidades académicas responsables 

Las entidades académicas responsables de la Licenciatura en Ciencias Genómicas son el 

Centro de Ciencias Genómicas y el Instituto de Biotecnología. Como se ha demostrado 

claramente, con base en los resultados obtenidos hasta la fecha, estas entidades, con el 

apoyo de las entidades asesoras y de investigadores de instituciones extrajeras de prestigio 

internacional, cuentan con todos los recursos humanos y materiales, así como con una 

valiosísima experiencia, para llevar a cabo la modificación que se propone en el PROYECTO 

DE MODIFICACIÓN DEL PLAN Y PROGRAMAS DE ESTUDIO DE LA LICENCIATURA EN 

CIENCIAS GENÓMICAS. 

Las entidades académicas responsables tendrán las siguientes obligaciones y atribuciones: 

 

a) Proporcionar la infraestructura académica y las instalaciones necesarias para el 

desarrollo de la licenciatura; 

 

b) Realizar los procesos administrativos que requiera la licenciatura, utilizando para esto 

las unidades administrativas existentes en las entidades académicas; 

 

c) Proporcionar los recursos humanos que la licenciatura requiera de la entidad 

académica correspondiente, y 

 

d) Participar en el Comité Académico en la forma que se define en el artículo 15 del 

Reglamento de las Licenciaturas en Campi Universitarios Foráneos 

 

7.2 Entidades académicas asesoras 

Las entidades académicas asesoras de la Licenciatura en Ciencias Genómicas son: la 

Facultad de Medicina y los institutos de Ciencias Físicas, Ecología, Fisiología Celular, 

Investigaciones Biomédicas y Matemáticas. 

Las entidades académicas asesoras tendrán las siguientes atribuciones: 

 

a) Asesorar al Coordinador de la licenciatura y al Comité Académico en aspectos 

académicos específicos que les sean solicitados; 
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b) Coadyuvar al buen funcionamiento académico de la licenciatura y estimular la 

participación de los profesores o investigadores que sean invitados a colaborar en la 

licenciatura, y 

 

c) Participar en el Comité Académico en la forma que se define en el artículo 15 del 

Reglamento de las Licenciaturas en Campi Universitarios Foráneos 

 

8. Comité académico  
 
8.1 Integración 
De conformidad con el Reglamento de las Licenciaturas en Campi Universitarios Foráneos, 

la Licenciatura en Ciencias Genómicas contará con un Comité Académico que estará 

integrado por: 

 

a) Los directores del Centro de Ciencias Genómicas y del Instituto de Biotecnología; 

b) Un director designado entre y por los directores de las entidades académicas 

asesoras; 

c) El Coordinador de laLicenciatura; 

d) Un investigador representante por cada entidad académica responsable. Los 

investigadores acreditados como profesores en ambas entidades académicas 

responsables elegirán a un investigador representante propietario y a su suplente, 

quién asistirá a las sesiones del Comité Académico en ausencia del propietario; 

e) Un profesor o investigador representante por las entidades académicas asesoras. Los 

profesores o investigadores acreditados como profesores de la LCG en las entidades 

académicas asesoras elegirán a un representante propietario y a un suplente, quién 

asistirá a las sesiones del Comité Académico en ausencia del propietario;  

f) Dos representantes alumnos. Los alumnos de la licenciatura elegirán a dos 

representantes alumnos propietarios y a dos suplentes quienes asistirán a las 

sesiones del Comité Académico en ausencia de los representantes alumnos 

propietarios. 
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8.2 Atribuciones 

De acuerdo con el artículo 17 del Reglamento de las Licenciaturas en Campi Universitarios 

Foráneos, el Comité Académico tendrá las siguientes atribuciones: 

 

a) Elaborar y, en su caso, proponer las modificaciones a las normas operativas de la 

licenciatura, para ser sometidas a la aprobación del consejo técnico respectivo; 

 

b) Determinar los mecanismos de selección de los aspirantes;  

 

c) Integrar subcomités que coadyuven al buen funcionamiento de la licenciatura; 

 

d) Designar, a propuesta del Coordinador de la licenciatura, a los integrantes de los 

jurados para exámenes profesionales; 

 

e) Aprobar la acreditación de profesores responsables y de ayudantes de profesor de 

cada una de las asignaturas del plan de estudios; 

 

f) Elaborar y revisar los programas de las asignaturas que integren el plan de estudios 

de la licenciatura; 

 

g) Proponer modificaciones al plan de estudios para ser sometido a la consideración del 

consejo técnico respectivo y enviarlo para su aprobación al consejo académico de 

área correspondiente, y 

 

h) Opinar sobre la incorporación o desincorporación de entidades académicas 

responsables y asesoras. 

 

9. Coordinador de la Licenciatura 

El Coordinador de la Licenciatura será designado y removido por el Rector a propuesta del 

Comité Académico. Durará en su cargo dos años y podrá ser designado para un máximo de 

dos periodos adicionales. 
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El Coordinador de la Licenciatura tendrá las siguientes atribuciones: 

a) Convocar y coordinar las reuniones del Comité Académico y ejecutar sus 

resoluciones; 

 

b) Proponer al Comité Académico a los profesores de los cursos de la licenciatura; 

 

c) Elaborar el anteproyecto de presupuesto operativo de la licenciatura para ser sometido 

a consideración de los directores de las entidades académicas responsables, quienes 

lo canalizarán a la Dirección General de Presupuesto Universitario; 

 

d) Coordinar las actividades académicas y organizar los cursos de la licenciatura; 

 

e) Hacer del conocimiento del consejo técnico respectivo y del consejo académico de 

área correspondiente, los acuerdos del Comité Académico de la licenciatura, sobre las 

actualizaciones a los contenidos temáticos de los cursos, y 

 

f) Vigilar el cumplimiento de la legislación aplicable y de los acuerdos emanados de las 

autoridades universitarias y, en general, de las disposiciones que norman la estructura 

y funciones de la UNAM. 

 

10. Plan de evaluación y actualización del plan de estudios propuesto 

Dado el acelerado desarrollo de las ciencias genómicas, la licenciatura debe considerarse 

como un programa sujeto a una evaluación continua. Los principales puntos a evaluar y su 

periodicidad son los siguientes: 

 

a) Evaluación del rendimiento de los estudiantes (semestral). Se realiza con base en las 

calificaciones obtenidas por cada estudiante en las distintas asignaturas. En casos 

donde existe duda del buen desempeño de un estudiante, el coordinador se entrevista 

tanto con el estudiante, como con los profesores para tratar de optimizar el 

rendimiento. 

 

b) Evaluación de los docentes de las distintas asignaturas (semestral). Se realiza por el 

Coordinador con base en encuestas a los estudiantes. En caso de encontrarse 
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deficiencias en el desempeño de algún docente, el coordinador entrevista 

directamente a los estudiantes y al docente y propone soluciones al Comité 

Académico, quien decide sobre las medidas a seguir. 

 

c) Evaluación de los contenidos de los programas de las distintas asignaturas (anual). 

Cada programa es revisado y en su caso actualizado por el Comité Académico. 

 

d) Evaluación de la congruencia entre los programas de las distintas asignaturas 

(semestral). Antes del inicio de cada semestre el Coordinador se reúne con los 

profesores del semestre para cada generación y revisan la congruencia e integración 

de los programas. 

 

e) Evaluación de los índices de reprobación y deserción (continua). El Coordinador 

presenta al Comité Académico los problemas de falta de rendimiento académico y 

sugiere alternativas para implementar medidas tendientes a resolverlos. 

  

f) Seguimiento de egresados (continua). Se tiene comunicación continua con los 

egresados en relación a su situación académica y laboral. 

 

g) Evaluación internacional del curriculum de la licenciatura y de la calidad de los 

estudiantes (cada cuatro años). Siendo una licenciatura de nivel internacional, se 

piden opiniones a líderes internacionales sobre el programa y sobre la calidad de los 

estudiantes. 

 

h) Evaluación del plan de estudios (cuando lo considere pertinente el Comité 

Académico). La metodología será similar a la empleada en el presente documento. 

 
11. Inicio de Estudios de Posgrado Durante la Licenciatura en Ciencias 
Genómicas 
 
11.1.  Fundamentación académica 

 
11.1.1 Perfil del estudiante al finalizar el nivel integrativo de la 

Licenciatura 
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Al terminar la tercera etapa de su formación, el estudiante de la Licenciatura en Ciencias 

Genómicas poseerá un perfil integral que comprende los perfiles intermedios de la primera 

etapa o nivel básico (semestres 1 y 2), de la segunda etapa o nivel avanzado (semestres 3 y 

4 ) y de la tercera etapa o nivel integrativo (semestres 5 y6):  

 

11.1.2 Opiniones de líderes internacionales sobre la calidad de los 

estudiantes 

Los estudiantes de la Licenciatura han estado expuestos a la interacción con investigadores 

líderes en distintos aspectos de las ciencias genómicas, provenientes de instituciones de 

muy alto prestigio internacional. La interacción directa con los investigadores visitantes se ha 

dado fundamentalmente durante ciclos de seminarios dirigidos a los alumnos de los 

semestres 5 y 6 de la licenciatura. Estas actividades han sido muy exitosas tanto para la 

formación de los estudiantes, como para el reconocimiento de la licenciatura a nivel 

internacional. Como se describe en el apartado 5 del TOMO I del presente proyecto, se 

solicitó a varios colegas internacionales que expresaran su opinión sobre la calidad del 

currículum propuesto para la licenciatura y sobre la calidad de sus estudiantes. Todas las 

opiniones coinciden en que la calidad y preparación de los estudiantes es excepcional, 

comparándolos en muchos casos con estudiantes de posgrado de instituciones educativas 

de prestigio internacional. Las cartas de los investigadores consultados se encuentran en el 

Anexo 3 del TOMO I del presente proyecto. La opinión de estos investigadores indica, en 

forma contundente, que los estudiantes tienen la calidad y conocimientos requeridos para 

iniciar sus estudios de posgrado habiendo terminado el sexto semestre de la licenciatura. 

 

11.2 Flexibilidad del plan de estudios propuesto 

En la cuarta etapa de formación o o nivel de investigación (semestres 7 y 8) el programa es 

totalmente flexible. Puede realizarse tanto en distintas instituciones nacionales, como del 

extranjero e incorporar tópicos selectos y seminarios de temas muy variados. En particular, 

es importante destacar que el nivel de investigación puede acreditarse en forma total 

cursando el primer año de un posgrado, o en forma parcial, cursando un semestre de 

posgrado durante el semestre 8 correspondiente a la licenciatura. De hecho, el programa del 

nivel de investigación está considerado como un programa ad hoc que el Comité Académico 

deberá aprobar teniendo como base los intereses específicos de cada uno de los 

estudiantes.  
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11.3 Titulación mediante estudios de posgrado 

Como se indica en el apartado 4.5.5 del plan de estudios propuesto, para la Licenciatura en 

Ciencias Genómicas se han aprobado cuatro formas de titulación:  

El alumno que elija la opción de titulación mediante Estudios de Posgrado deberá ingresar a 

un programa de maestría o doctorado impartido por la UNAM u otra institución nacional o 

extranjera. Para ser considerado como opción de titulación, el programa deberá contar con el 

aval del Comité Académico. 

 

Características que deberá tener el posgrado para ser acreditable como el  

 nivel de investigación de la Licenciatura en Ciencias Genómicas. 

La Licenciatura en Ciencias Genómicas es competitiva y reconocida a nivel internacional y 

cuenta con estudiantes de muy alta calidad académica. Es de particular importancia asegurar 

que durante la última etapa de formación del estudiante, el nivel de investigación, se 

mantenga la calidad académica y el nivel internacional. Los posgrados aceptables para 

acreditar la totalidad o parte del nivel de investigación de la Licenciatura en Ciencias 

Genómicas deberán contar con las siguientes características: 

   -Tener un elevado nivel académico. 

   -Incluir trabajo de investigación como parte del primer año.  

-Tener flexibilidad para que los estudiantes puedan realizar estancias de 

investigación en instituciones del extranjertoLa duración de estancias en el 

extranjero de los estudiantes deberán cumplir con lo estipulado en el 

Reglamento General de Estudios de Posgrado 2006. 

 

Con base en estas características y en la situación académica particular del estudiante que 

lo solicite, el Comité Académico decidirá sobre la equivalencia total (semestres 7 y 8) o 

parcial (semestre 8) del nivel de investigación de la Licenciatura en Ciencias Genómicas con 

el inicio del posgrado correspondiente. 

 

12. Bases del procedimiento para iniciar estudios de posgrado durante el 

nivel de investigación de la Licenciatura en Ciencias Genómicas 

Es fundamental destacar que el estudiante que inicie sus estudios de posgrado en la última 

etapa de la Licenciatura en Ciencias Genómicas (nivel de investigación) dependerá 
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académicamente del posgrado que se encuentre cursando, pero continuará siendo 

considerado por la UNAM como estudiante de licenciatura. Esta aparente dicotomía se 

aclara considerando los siguientes criterios: 

 

 - El estudiante continuará siendo considerado como alumno de la Licenciatura de 

Ciencias Genómicas hasta completar la totalidad de los requisitos de la licenciatura. 

 

- El Comité Académico de la Licenciatura en Ciencias Genómicas deberá aceptar la 

equivalencia del primer año o del primer semestre del posgrado con los dos o con un 

semestre del nivel de investigación. 

 

- Habiendo sido aceptada la equivalencia correspondiente por el Comité Académico 

de la Licenciatura en Ciencias Genómicas, el estudiante dependerá académicamente 

del posgrado correspondiente. 

 

- El estudiante cursará el primer año o semestre del posgrado correspondiente, pero 

no se inscribirá oficialmente al posgrado durante este período. 

 

- Al terminar cada semestre del posgrado, la Licenciatura solicitará al posgrado las 

calificaciones obtenidas por el estudiante y con base en éstas, calificará las 

asignaturas de la licenciatura correspondientes al séptimo u octavo semestre. 

 

- En el caso de los doctorados que no otorgan calificaciones, la licenciatura solicitará 

al tutor o al comité tutor del doctorado que asigne calificaciones al estudiante. Con 

base en éstas se calificarán las asignaturas correspondientes al séptimo u octavo 

semestre de la licenciatura. 

 

- El estudiante se inscribirá oficialmente al posgrado cuando tenga cubiertos todos los 

requisitos de la licenciatura. 

 

- El posgrado considerará que al momento de su inscripción oficial, el estudiante ya ha 

cubierto los requisitos académicos de un año o de un semestre del posgrado. 

 

- El estudiante recibirá su título de Licenciado (a) en Ciencias Genómicas cuando 
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haya cubierto la totalidad de los requisitos de la licenciatura. Para estudiantes 

regulares a  lo largo de toda la carrera el título se podrá obtener al terminar ocho 

semestres, incluyendo los semestres siete y ocho o bién el semestre ocho dentro del 

posgrado. 
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TOMO II 
 

 

PROGRAMAS DE ESTUDIO DE LAS ASIGNATURAS DEL PLAN DE 

ESTUDIOS PROPUESTO 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 BIOLOGÍA MOLECULAR PRIMERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda cómo se organizan los genomas de los organismos vivos y las 
partes que los componen; qué son los genes, cómo y dónde están organizados, cómo se replican, cómo 
cambian y cómo se expresan. Que el alumno estudie las hipótesis y experimentos que definieron la 
biología molecular, así como asimile los conceptos, los elementos y los mecanismos que establecen cómo 
funcionan los genes. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

8 
 
 
 
 
 

20 
 
 
 
 
 
 

16 
 
 
 
 

8 
 
 

12 

1. Fisicoquímica y genética 
1.1 Los ácidos nucleicos. 
1.2 Las interacciones débiles. 
1.3 Los enlaces de alta energía. 
1.4 La estructura de las macromoléculas determinada por los enlaces fuertes 
y débiles. 

2. Estructura y replicación de los genomas 
2.1 Estructura del DNA y del RNA. 
2.2 El genoma eucarionte. 
2.3 Introducción a la replicación del DNA. 
2.4 Mutación y reparación. 
2.5 Principios de Recombinación. 
2.6 Cromatina. 

3. Expresión Genómica - Transcripción 
3.1 La transcripción. 
3.2 Transcripción en procariontes. 
3.3 Transcripción en eucariontes. 
3.4 El procesamiento del RNA. 

4.  Expresión Genómica - Traducción 
4.1 La traducción. 
4.2 El código genético. 

5. Regulación de la expresión genética 
5.1 La regulación génica en procariotes. 
5.2 La regulación génica en eucariontes. 
5.3 Genómica comparativa y evolución. 

 
64 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
 

• Brown, T. A. (2007) Genomes 3rd edition, Garland Sciences Publishing. 
• Lewin, B. (2008). Genes IX. Jones and Bartlett Publishers. 
• Watson D.J., Baker T.A., Bell S.P., Gann A., Levin M., and Losick R.; Molecular Biology of the Gene; 

CSHL Press; 2004; 5th edition. 
 



 62

 
 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Encyclopedia of Life Sciences 
• Artículos originales de revistas científicas.  

 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes.  
Discusión de artículos de investigación recientes en seminarios. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 

Exámenes teóricos.  

Participación en clase y en seminarios. 

PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 BIOQUÍMICA PRIMERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca y explique los principios físicos y químicos que gobiernan la 
estructura y comportamiento de las moléculas de interés biológico. Que el alumno estudie a profundidad 
las bases de la bioquímica, entienda y maneje sus fundamentos.
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

4 
 

4 
4 
4 
4 
4 
4 
4 
4 
4 
4 
 

4 
4 
4 
4 
4 

1. Fundamentos de la bioquímica 
Estructura y catálisis 

2. Agua 
3. Amino ácidos, péptidos, proteínas 
4. Estructura tridimensional de proteínas 
5. Función de proteínas 
6. Enzimas 
7. Carbohidratos y glícobiologia 
8. Nucleótidos y ácidos nucléicos 
9. Lípidos 
10. Membranas biológicos y transporte 
11. Bioseñalización 

Bioenergética y metabolismo 
12. Principios de la bioenergética 
13. Glicólisis, gluconeogénesis, y vía de las pentosas fosfato 
14. Fundamentos de la regulación metabólica: glucosa y glicógeno 
15. Ciclo del ácido cítrico 
16. Fosforilación oxidativa y fotofosforilación 
 

64 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• McMurry John E. and Begley Tadhg P.  The Organic Chemistry of Biological Pathways Roberts & 
Company Publishers; 1 edition (February 2005) 

• Housecroft, C. E. 8 E. C. Constable Pearson Chemistry: An Introduction to Organic, Inorganic & 
Physical Chemistry. Pretince Hall; 3rd  Edition; 2005. 

• Nelson, David. L. & Michael M. Cox.; Lehninger: Principles of Biochemistry; W. H. Freeman and 
Company, New York; 2008; 5th Edition. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Encyclopedia of Life Sciences 
• Artículos originales de revistas científicas. 

 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
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SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes teóricos. 

 Participación en clase. 

 

PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 BIOLOGÍA CELULAR PRIMERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda cómo se organizan y componen las células de los organismos 
vivos; que entienda los elementos que componen a las células tanto procarióticas como eucarióticas, así 
como sus procesos fundamentales. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

4 
4 
4 
3 
4 
4 
4 
5 
4 
5 
5 
5 
4 
4 
5 

1. Células y genomas 
2. Estructura y propiedades de membranas 
3. Organización intracelular 
4. Tráfico Intracelular y citoesqueleto 
5. Citoesqueleto 
6. Comunicación celular 
7. Conversión de energía: Mitocondria y cloroplasto 
8. Ciclo celular y muerte celular programada 
9. Mecanismos de división celular 
10. Uniones celulares, adhesión celular y matriz extra celular  
11. Células germinales y fertilización 
12. Desarrollo de organismos multicelulares 
13. Histología: Vida y muerte de las células en los tejidos 
14. Inmunidad innata  
15. Sistema inmunológico adaptativo 

64 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Alberts, Johnson, Lewis, Ralf, Roberts and Walter; Molecular Biology of the Cell; Pearson; 2004; 5th 
edition. 

• Cooper, G. M. and Hausman, R. E. (2006). The Cell: A Molecular Approach, 4th edition, ASM Press and 
Sinauer Associates. 

• Maynard Smith John and Szanthmáry Eörs. The Origins of Life. From the Beginning of Life to the 
Origins of Language. Oxford University Press. 1999 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Encyclopedia of Life Sciences  y Artículos originales de revistas científicas. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 

Exámenes teóricos y participación en clase. 

 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas 
o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 PRINCIPIOS DE PROGRAMACIÓN PRIMERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca las bases y antecedentes de la computación, así como que 
comprenda los conceptos básicos de programación, adquiriendo un pensamiento abstracto que le permita 
resolver problemas mediante la implementación de programas computacionales. Que el alumno se inicie 
en la programación mediante la implementación de programas computacionales en diversos lenguajes de 
programación. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

10 
 
 
 
 
 
 
 
 

15 
 
 
 
 

20 
 
 
 
 
 

15 
 
 
 
 

10 
 
 
 
 
 

10 

1. Introducción a la computación 
1.1 ¿Qué es una computadora? 
1.2 ¿Qué es un algoritmo? 
1.3 ¿Qué es un lenguaje de programación? 
1.4 ¿Qué tipos de lenguajes de programación existen? 
1.5 ¿Qué es un paradigma de programación y cuales existen? 
1.6 ¿Cuál es la metodología para solucionar problemas con una computadora? 
1.7 Lenguajes algorítmicos. 

2. Programación estructurada 
2.1 Variables. 
2.2 Operadores. 
2.3 Estructuras secuenciales. 
2.4 Estructuras de control de flujo. 

3. Módulos (subrutinas, funciones, procedimientos) 
3.1 Ámbito de una variable (variables globales y locales). 
3.2 Diferencia entre procedimientos y funciones. 
3.3 Declaración de procedimientos y funciones. 
3.4 Paso de argumentos por valor y por referencia. 
3.5 Recursividad. 

4. Estructuras de datos básicas 
4.1 Arreglos lineales (vectores). 
4.2 Matrices y arreglos multidimensionales. 
4.3 Pilas y Colas. 
4.4 Árboles y Grafos (redes). 

5. Introducción a lenguajes y máquinas 
5.1 ¿Que relación guardan los lenguajes con la computabilidad? 
5.2 Jerarquía de Chomsky de los lenguajes. 
5.3 Autómatas finitos. 
5.4 Gramáticas transformacionales. 
5.5 Autómatas pushdown y gramáticas libres de contexto (CFG). 

6. Implementación de programas computacionales en Perl y C 
 

80 Total de Horas 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
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• Wirth, N. Algoritmos y Estructuras de Datos. Prentice Hall, 1987. 
• Lipschutz, S. Estructura de Datos. Serie Schaum en Computación. McGraw-Hill, 1988. 
• Wirth, N. Algoritmos + Estructuras de Datos = Programas. Dossat, 1992. 
• Dijkstra, E.W. A Discipline of Programming. Prentice Hall, 1997. 
• Knuth, D.E. The Art of Computer Programming Vol. 1, 2, and 3 (3rd Ed.). Addison Wesley, 1997. 
• Sudkamp, T. A. Languages and Machines: An Introduction to the Theory of Computer Science (2nd 

Ed.). Addison-Wesley, 1998. 
• Hopcroft, J. E., Motwani, R. and Ullman, J. D. Introduction to Automata Theory, Languages and 

Computation (2nd Ed.). Addison-Wesley Longman, 2000. 
• Kernighan, B.W., y Ritchie, D.M. El Lenguaje de Programación C (2da Ed.). Prentice Hall, 1991. 
• Schwartz, R.L., and Phoenix, T. Learning Perl (3rd Ed.). O’Reilly, 2001. 
• Wall, L., Christiansen, T., and Orwant, J. Programming Perl (3rd Ed.). O’Reilly, 2000. 
• Ralston, A., Reilly, E. D. and Hemmendinger, D. Encyclopedia of Computer Science (4th Ed.). Nature 

Publishing Group, 2000. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Turing, A. (1950). Computing machinery and intelligence. Mind LIX: 433-460. 
• Benenson Y., Adar R., Paz-Elizur T., Livneh Z., Shapiro E. DNA molecule provides a computing machine with 

both data and fuel. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 100(5), 2191-2196. 2003. 
• Benenson Y, Gil B, Ben-Dor U, Adar R, Shapiro E. An autonomous molecular computer for logical control of 

gene expression. Nature. 429(6990), 423-429. 2004. 
• Hayes, B. Computing comes to life. American Scientist. 89(3), 204-208. 2001. 
• Chen J., Wood D.H. Computation with biomolecules. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 97(4), 1328-1330. 2000. 
• Hayes, B. Graph Theory in Practice: Part I. American Scientist. 88(1), 9-13. 2000. 
• Hayes, B. Graph Theory in Practice: Part II. American Scientist. 88(2), 104-109. 2000. 
• Ravasz E., Somera A.L., Mongru D.A., Oltvai Z.N., Barabasi A.L. Hierarchical organization of modularity in 

metabolic networks. Science. 297(5586), 1551-1555. 2002. 
• Agar, J. and Turney, J. Turing and the Universal Machine: The Making of the Modern Computer. Totem Books 

Press, 2001. 
• Aho, A. V. and Hopcroft, J. E. The Design and Analysis of Computer Algorithms. Addison-Wesley Longman, 

1974. 
• Atallah, M. J., Fox, S. and Lassandro, S. Algorithms and Theory of Computation Handbook. CRC Press, 1998. 
• Cormen, T.H., Leiserson, C.E., Rivest, R.L. and Stein, C. Introduction to Algorithms (2nd Ed.). The MIT Press, 

2001. 
• Baase, S. and Van Gelder, A. Computer Algorithms: Introduction to Design and Analysis (3rd Ed.). Addison-

Wesley Longman, 1999. 
• Kingston, J. H. Algorithms and Data Structures: Design, Correctness (2nd Ed.). Addison-Wesley Longman, 

1997. 
• Knuth, D. E. and Greene, D. H. Mathematics for the Analysis of Algorithms (3rd Ed.). Birkhauser Boston Press, 

1999. 
• Okasaki, C. Purely Functional Data Structures. Cambridge University Press,1999. 
• Skiena, S. S. The Algorithm Design Manual. Springer-Verlag, 1997 

 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Ejercicios en clase y de tarea. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 

Exámenes teóricos. 

Ejercicios. 

Participación en clase. 
Proyecto final. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Ciencias de la Computación o Ingeniería 
en Sistemas Computacionales. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 SEMINARIO 1 PRIMERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

SEMINARIO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca y sepa utilizar diferentes recursos bioinformáticos que le permitan 
resolver aquellos problemas más frecuentes en las ciencias genómicas; que conozca las bases de datos y 
herramientas más importantes y de uso más frecuente, así como la información que puede obtener de 
cada una de ellas y cómo interpretarla; además, que descubra las aplicaciones de la bioinformática, sus 
métodos, alcances y limitaciones, en distintas áreas de estudio de las ciencias genómicas. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

5 
5 
 
 
 
 
 

5 
 
 
 

5 
 
 
 

5 
 
 
 
 

5 
5 
 
 
 

5 
 
 
 
 
 

5 

1. Introducción a la Bioinformática 
2. Bases de datos 1 (Nucleótidos) 

2.1 Tipos de Secuencias. 
2.2 Formato FASTA . 
2.3 Código de letras de secuencias nucleotídicas. 
2.4 Bases de datos de nucleótidos. 

3. Bases de datos 2 (Proteínas) 
3.1 Secuencias de proteínas y código de aminoácidos. 
3.2 Secuencias traducidas nucleótidos  proteínas. 
3.3 SWISS Prot y Protein de NCBI. 

4. Bases de datos 3 
4.1 Búsqueda de bibliografía científica: PubMed, Books, etc.  
4.2 Otros recursos de NCBI (Entrez, Gene, OMIM).  
4.3 Genome Browsers (NCBI Map View, Ensembl, UCSC Genome Browser). 

5. Bases de datos 4 
5.1 The Glycan Structure DB. 
5.2 The Lipid Bank. 
5.3 Expasy, Brenda. 
5.4 KEGG, MetaCyc. 

6. Minería de textos y datos  
7. Homología y alineamientos 1 

7.1 Noción biológica y teórica de homología. 
7.2 Conceptos de homología. 
7.3 Alineamientos globales y locales. 

8. Homología y alineamientos 2 (BLAST) 
8.1 Qué es BLAST y cómo interpretar un BLAST (valores de BLAST). 
8.2 Diferentes tipos de BLAST.  
8.3 Otros programas tipo BLAST. 
8.4 Bidirectional Best Hit. 

9. Homología y alineamientos 3 
9.1 Reconstrucción filogenética. 
9.2 Alineamientos múltiples. 
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5 
5 
5 
 
 

5 
 
 

5 
 
 

5 
5 

9.3 Árboles filogenéticos. 
10. Anotación de genomas de procariotes 
11. Anotación de genomas de eucariotes 
12. Conservación de secuencias 

12.1 Sintenias. 
12.2 Motivos. 

13. Modelado de macromoléculas 
13.1 Predicción de estructura secundaria de RNAs. 
13.2 Predicción y modelado de estructuras tridimensionales de proteínas. 

14. Recursos de Genómica Funcional 
14.1 Análisis de microarreglos. 
14.2 Proteómica.  

15. Introducción a las redes y la biología de sistemas 
16. Presentación de proyectos 

 
80 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Claverie, J.M. and Notredame, C.; Bioinformatics for Dummies; Wiley Publishing Group. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Malcom Campbell & Laurie J. Heyer.; Genomics, Proteomics, & Bioinformatics; CSHL Press. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor con la participación activa de los alumnos. 
Prácticas en clase dirigidas por el profesor. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Reportes de las prácticas realizadas en clase y tareas. 
Trabajo final escrito. 
Presentación oral del trabajo final. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 MATEMÁTICAS 1 PRIMERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

 OBLIGATORIA 64 4  8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno maneje, a nivel introductorio, una serie de temas, los cuales resultarán 
complementarios a otros cursos, útiles como herramientas en materias posteriores y a lo largo de su vida 
profesional. Si bien no se abarcarán todos los temas a profundidad, se espera que el alumno adquiera una 
base sólida sobre la cual pueda construir posteriormente si así lo requiere. Este curso es además un 
primer acercamiento a la formalidad matemática. Como tal, se espera que el alumno realice sus primeras 
demostraciones, que empiece a entender la idea de estructura y que adquiera la confianza necesaria para 
resolver problemas y acercarse a temas con contenido matemático. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

8 
 
 
 
 
 

8 
 
 
 

8 
12 

 
 
 
 
 
 

16 
 
 
 
 
 
 
 

12 
 
 
 
 
 

 

1. Conjuntos 
1.1 Conjuntos como colecciones de objetos y ejemplos de conjuntos. 
1.2 Igualdad de conjuntos.  
1.3 Subconjuntos. 
1.4 Operaciones con conjuntos. 
1.5 Propiedades de las operaciones con conjuntos. 

2. Álgebras booleanas 
2.1 Axiomas que definen un álgebra booleana. 
2.2 Dos ejemplos: conjunto potencia y el espacio {0,1}. 
2.3 Demostración de propiedades a partir de los axiomas. 

3. Inducción 
4. Técnicas de conteo 

4.1 Permutaciones. 
4.2 Combinaciones. 
4.3 Teorema del binomio. 
4.4 Principio de las casillas. 
4.5 Combinaciones con repetición: separadores. 
4.6 Principio de inclusión y exclusión. 

5. Relaciones y funciones 
5.1 Definición de función. 
5.2 Funciones y técnicas de conteo. 
5.3 Funciones inyectivas, suprayectivas y biyectivas. 
5.4 Funciones invertibles. 
5.5 Relaciones y sus propiedades. 
5.6 Relaciones de equivalencia. 
5.7 Relaciones de órden. 

6. Teoría de gráficas 
6.1 Definiciones. 
6.2 Los puentes de Koenigsberg: ciclos eulerianos. 
6.3 Circuitos Hamiltonianos. 
6.4 Gráficas ponderadas y distancias. 
6.5 Árboles. 
6.6 Planaridad. 

64 Total de Horas 
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BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Cárdenas H., Lluis E.,  Raggi F., Tomás F.; Álgebra Superior; ed. Trillas. 
• Grimaldi R.P. ; Matemáticas Discreta y Combinatoria; ed. Addison Wesley. 
• Shifrin T., Adams M.; Linear Algebra, a geometric approach. Freeman and Company, 2002 
• Wallis W.D.; A beginner’s Guide to Discrete Mathematics; ed. Birkhauser. 
 

BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
• Pérez Seguí M.L.; Combinatoria; Cuadernos de Olimpíada de Matemáticas. 

 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor con la participación activa de los alumnos. 
Ejercicios en clase y de tarea. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes. 
Tareas y ejercicios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Matemáticas, Física o Ingeniería. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 PRINCIPIOS DE ESTADÍSTICA SEGUNDO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda los conceptos y principios básicos de la estadística adquiriendo 
una visión intuitiva de la probabilidad, para después poder aplicar estos conocimientos en el análisis de 
datos y validar hipótesis mediante herramientas estadísticas.
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

2 
3 
5 
5 
3 
5 
3 
5 
5 
5 
5 
5 
5 
5 
2 
5 
5 
2 
5 

1. Introducción 
2. Variables aleatorias discretas 
3. Herramientas de cálculo diferencial e integral (1ª parte) 
4. Integrales completas 
5. Variables aleatorias continuas (1ª parte) 
6. Herramientas de cálculo diferencial e integral (2ª parte) 
7. Variables aleatorias continuas (2ª parte) 
8. Herramientas de cálculo diferencial e integral (3ª parte) 
9. Integrales múltiples 
10. Distribución de probabilidad multivariable 
11. Probabilidad marginal 
12. Distribuciones muestrales 
13. Estimación 
14. Intervalos de confianza 
15. Propiedades de los estimadores puntuales 
16. Pruebas de hipótesis 
17. Análisis de varianza 
18. Análisis de datos categóricos 
19. Estadísticos no paramétricos 
 

80 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• D. D. Wackerly, W. MendelHall III & R. L. Scheaffer; Estadística Matemática con Aplicaciones; 
Thomson; 2002; Sexta edición. 

• R. G. D. Steel & J. H. Torrie; Principles and Procedures of Statistics. A Biometrical Approach; McGraw 
Hill; 1980; Segunda Edición. 

• S. Lipschutz & M. Lipson; Probabilidad; McGraw Hill; 2001; Segunda Edición. 
• M. R. Spiegel; Estadística; McGraw Hill; 1996. 
• R. I. Levin & D. S. Rubin; Estadística; Prentice Hall; 1996; Sexta edición. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos de revistas científicas relacionados con los temas correspondientes 
 
 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
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Exposición de los temas por parte del profesor con la participación activa de los alumnos. 
Ejercicios en clase y de tarea. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes 
Tareas y ejercicios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Estadística, Matemáticas o 
Bioinformática. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 GENÉTICA SEGUNDO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca, entienda y pueda explicar los conceptos y principios básicos de 
genética, empleando estos conceptos para obtener una visión evolutiva de la biología, resolver problemas 
relacionados y comprender el contexto de las ciencias genómicas.
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

4 
6 
 
 

8 
 
 

8 
 
 

4 
10 

 
 
 

4 
2 
2 
4 
 
 

12 

1. Introducción al curso 
2. Marcadores genéticos 

2.1 Marcadores de DNA empleados en análisis genético. 
2.2 Aplicaciones de los marcadores genéticos. 

3. Genética mendeliana 
3.1 Genética mendeliana. 
3.2 Problemas de genética mendeliana. 

4. Extensiones de genética mendeliana 
4.1 Extensiones de genética mendeliana. 
4.2 Problemas de extensiones de genética mendeliana. 

5. Herencia citoplásmica 
6. Ligamiento 

6.1 Ligamiento.  
6.2 Problemas de ligamiento. 
6.3 Análisis de tétradas ordenadas y desordenadas. 

7. Genética parasexual y somática 
8. Genética bacteriana 
9. Mecanismos de recombinación genética 
10. Mutación 

10.1 Mecanismos de mutación. 
10.2 Problemas de mutación. 

11. Genética de poblaciones 
11.1 Genética de poblaciones I. 
11.2 Problemas de genética de poblaciones I. 
11.3 Genética de poblaciones III. 
11.4 Genética de poblaciones IV. 
11.5 Problemas de genética de poblaciones II. 

 
64 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Griffiths, A.J., et al.; An Introduction to Genetic Analysis; WH Freeman & Col Ltd.; 2007; 9 Rev Ed 
edition. 

• Brown, T.; Genomes 3; Garland Pub.; 2006; 3rd edition. 
• Pasternak, J.J.; Introduction to Human Molecular Genetics; Wiley-Liss; 2005; 2nd edition. 
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BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
• Encyclopedia of Life Sciences. 
• Artículos originales de revistas científicas. 

 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes.  
Discusión de artículos de investigación recientes. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 

Exámenes teóricos.  

Participación en clase. 

 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 MATEMÁTICAS 2 SEGUNDO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno entienda la teoría y conceptos respecto de los espacios vectoriales como una 
estructura básica en matemáticas y con múltiples aplicaciones, tales como el estudio de ecuaciones 
diferenciales, que se usan frecuentemente para realizar modelos en ciencias genómicas. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

12 
 
 
 
 
 
 

20 
 
 
 
 
 
 
 
 

12 
 
 
 

12 
 
 
 
8 
 

 

1. Espacios vectoriales 
1.1 Vectores en R2 y R3 como motivación geométrica. 
1.2 Definición y ejemplos de espacio vectorial sobre R. 
1.3 Definición de campo y de espacio vectorial en general. 
1.4 Subespacios. 
1.5 Combinaciones lineales y sistemas de ecuaciones lineales. 
1.6 Dependencia e independencia lineal. 

2. Matrices y transformaciones lineales 
2.1 Definición y ejemplos de transformación lineal. 
2.2 Núcleo e imagen de una transformación lineal. Teorema de la 
dimensión. 
2.3 Representación matricial de una transformación lineal. 
2.4 Composición de transformaciones lineales y multiplicación de matrices. 
2.5 Un ejemplo: matrices de incidencia. 
2.6 Invertibilidad e isomorfismo. 
2.7 Matriz de cambio de coordenadas. 

3. Operaciones elementales y sistemas de ecuaciones lineales 
3.1 Matrices elementales y operaciones elementales. 
3.2 Rango de una matriz y matrices inversas. 
3.3 Sistemas de ecuaciones lineales. 

4. Determinantes 
4.1 Determinantes de órden 2. 
4.2 Determinantes de órden n. 
4.3 Propiedades de los determinantes. 

5. Diagonalización 
5.1 Vectores y valores propios. 
5.2 Diagonalización. 

 
64 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• S. Friedberg, A. J. Insel, L. E. Spence; Linear Algebra; Prentice Hall; 3ra edición. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
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SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor con la participación activa de los alumnos. 
Ejercicios en clase y de tarea. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes 
Tareas y ejercicios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Matemáticas, Física o Ingeniería 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 78

UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 COMPUTACIÓN SEGUNDO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 3 2 80 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda y se familiarice con el análisis y diseño de algoritmos; la gestión 
de memoria dinámica, y su utilidad en el desarrollo de programas computacionales; el paradigma de 
programación orientada a objetos; los métodos numéricos básicos y su importancia para las ciencias 
genómicas y ejercite este conocimiento mediante el desarrollo de programas aplicados a la bioinformática 
y las ciencias genómicas. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

10 
 
 

25 
 
 
 
 

20 
 
 
 

25 
 

1. Análisis y diseño de algoritmos 
1.1 Crecimiento de funciones y notación asintótica. 
1.2 Estrategias de diseño de algoritmos. 

2. Punteros y memoria dinámica 
2.1 Dirección de memoria de una variable. 
2.2 Variables que almacenan direcciones de memoria (punteros). 
2.3 Acceso de datos apuntados por un puntero. 
2.4 Manejo de memoria dinámica. 

3. Conceptos Fundamentales de Programación Orientada a Objetos (POO) 
3.1 Filosofía de la POO. 
3.2 La clase como una estructura de código y datos. 
3.3 Características de un objeto. 

4. Métodos numéricos básicos 
4.1 Raíces de ecuaciones. 
4.2 Interpolación y aproximación funcional. 
4.3 Sistemas simultáneos de ecuaciones lineales. 
4.4 Integración numérica. 
4.5 Ecuaciones diferenciales. 

 
80 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Aho, A.V., Hopcroft, J.E., and Ullman, J.D. Data Structures and Algorithms. Addison-Wesley, 1983. 
• Knuth, D.E. The Art of Computer Programming: Fundamental Algorithms (Vol. 2, 3rd Ed.). Addison Wesley, 1997. 
• Graham, R., Patashnik, O. and Knuth, D.E. Concrete Mathematics: A Foundation for Computer Science (2nd Ed.). 

Addison-Wesley, 1994. 
• Papadimitriou, C.H. and Steiglitz, K. Combinatorial Optimization: Algorithms and Complexity. Dover Publications, 1998. 
• Garey, M.R., and Johnson D.S. Computers and Intractability: A Guide to the Theory of NP-Completeness. W.H. 

Freeman and Company, 1979. 
• Johnsonbaugh, R. Discrete Mathematics (5th Ed.). Prentice Hall, 2000. 
• Suppes, P. y Hill, S. Introducción a la Lógica Matemática. Editorial Reverté, 1990. 
• Chang, C.-L. and Lee, R.C.-T. Symbolic Logic and Mechanical Theorem Proving. Academic Press, 1987. 
• Kernighan, B.W., y Ritchie, D.M. El Lenguaje de Programación C (2da Ed.). Prentice Hall, 1991. 
• Martín, J., y Odell, J.J. Análisis y Diseño Orientado a Objetos. Prentice Hall, 1994. 
• Burden, R.L., y Faires, J.L. Análisis Numérico. Editorial Iberoamérica, 1996. 
• Scraton, R.E. Métodos Numéricos Básicos. McGraw-Hill, 1996. 
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• Knuth, D.E. The Art of Computer Programming: Seminumerical Algorithms (Vol. 2, 3rd Ed.). Addison Wesley, 1997. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
• Press, W.H., Flannery, B.P., Teukolsky, S.A., Vetterling, W.T. Numerical Recipes in C: The Art of Scientific Computing 

(2nd Ed). Cambridge University Press, 1992. 
• Baase, S. and Van Gelder, A. Computer Algorithms: Introduction to Design and Analysis (3rd Ed.). Addison-Wesley 

Longman, 1999. 
• Kingston, J. H. Algorithms and Data Structures: Design, Correctness (2nd Ed.). Addison-Wesley Longman, 1997. 
• Knuth, D. E. and Greene, D. H. Mathematics for the Analysis of Algorithms (3rd Ed.). Birkhauser Boston Press, 1999. 
• Knuth, D. E. Selected Papers on Analysis of Algorithms. C S L I Publications, 2000. 
• Silverman, J.H.H. A Friendly Introduction to Number Theory (2nd Ed.). Prentice Hall, 2001. 
• Rosen, K. H. H. Discrete Mathematics and its Applications: Student Guide (4th Ed.). McGraw-Hill, 1998. 
• Swan, T. Mastering Borland C++. Sams Publishing, 1992. 
• Press, W.H. (Editor), Teukolsky, S.A. (Editor), Vetterling, W.T., Flannery, B.P. Numerical Recipes in C++: The Art of 

Scientific Computing (2nd Ed). Cambridge University Press, 1992. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Ejercicios en clase y de tarea. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes teóricos. 
Ejercicios. 
Participación en clase. 
Proyecto final. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Ciencias de la Computación o Ingeniería 
en Sistemas Computacionales. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 PRINCIPIOS DE EVOLUCIÓN SEGUNDO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca los diferentes procesos y mecanismos que participan en la 
generación de la diversidad biológica y aprenda los conceptos que permiten su valoración cualitativa y 
cuantitativa, así como que asimile los conceptos que definen a la especie como la unidad biológica, 
taxonómica y evolutiva. Que el alumno analice las distintas teorías evolutivas, sus alcances, limitaciones y 
su relevancia en el estudio de la evolución genómica. 

 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

12 
 
 
 
 

20 
 
 
 
 
 
 
 

8 
 
 
 

24 
 

1. Las pruebas de la evolución 
1.1 Diferencias y similitudes de las formas de vida, el concepto de 
homología, el árbol de la vida, el progenote y la generación espontánea. 
1.2 La mutabilidad temporal de los sistemas vivos. 
1.3 Los tiempos geológicos y el registro fósil. 

2. Mecanismos moleculares de variación y plasticidad y su participación en 
la generación de la diversidad genómica 

2.1 Replicación y reparación. 
2.2 Recombinación y rearreglos. 
2.3 Transferencia horizontal: elementos y procesos. 
2.4 Secuencias de inserción y transposones. 
2.5 Virus, fagos y plásmidos como fuentes de variación genómica. 
2.6 Islas genómicas patogénicas y simbióticas. 

3. Cronología de la vida 
3.1 Los conceptos de especie y la especiación. 
3.2 La reconstrucción de linajes evolutivos. 
3.3 El origen de la vida y el florecimiento de la diversidad. 

4. Introducción a las teorías sobre la evolución 
4.1 La selección natural. 
4.2 El origen de los nuevos alelos y genes. 
4.3 Alteraciones cromosómicas. 
4.4 Deriva génica y selección. 
4.5 Análisis evolutivo de la forma y la función. 
4.6 Introducción a la evolución humana. 

 
64 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Freeman, Scott; Herron, Jon C.; Evolutionary Analysis; Benjamin Cummings; Prentice Hall; 2007; 
4th edition. 

 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
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SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Discusión de artículos de revisión recientes en seminarios 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 

Exámenes teóricos.  

Participación en clase y en seminarios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 SEMINARIO 2 SEGUNDO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

SEMINARIO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL BÁSICO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca los fundamentos teóricos de las metodologías generales empleadas 
para el análisis de ácidos nucléicos, proteínas, la secuenciación y análisis de genomas, así como las 
metodologías más recientes empleadas en las ciencias genómicas.
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

15 
 
 
 
 
 
 
 

10 
 
 
 
 

20 
 
 
 
 
 
 
 
 

10 
 
 
 
 
 
 

5 
 
 

20 
 
 
 
 

1. Técnicas de análisis y amplificación de ácidos nucleicos 
1.1 Extracción y separación de ácidos nucleicos. 
1.2 Electroforesis de ácidos nucleicos; mapeo por restricción. 
1.3 Transferencia de ácidos nucleicos e hibridación. 
1.4 Síntesis química y purificación de oligonucleótidos. 
1.5 La reacción de polimerasa en cadena. 
1.6 Producción de sondas para ácidos nucleicos. 
1.7 Técnicas generales del DNA recombinante. 

2. Técnicas de separación y purificación de proteínas 
2.1 Métodos basados en la solubilidad de proteínas. 
2.2 Métodos basados en su masa molecular. 
2.3 Métodos basados en su carga eléctrica. 
2.4 Métodos basados en interacciones específicas. 

3. Métodos para la caracterización y determinación de estructuras 
tridimensionales de macromoléculas 

3.1 Espectroscopía de absorción. 
3.2 Espectroscopía de emisión. 
3.3 Dicroísmo circular y lineal. 
3.4 Resonancia magnética nuclear. 
3.5 Difracción de rayos X. 
3.6 Scattering de macromoléculas en solución. 
3.7 Espectrometría de masas. 

4. Secuenciación de biomoléculas 
4.1 Secuenciación de DNA por tecnología capilar. 
4.2 Secuenciación de DNA por tecnologías de pirofosfatasa. 
4.3 Secuenciación de DNA por tecnologías de ligación. 
4.4 Secuenciación masiva usando microchips y secuenciación por 
moléculas individuales. 
4.5 Secuenciación de proteínas. 

5. Biosensores 
5.1 Diferentes tipos y formatos de biosensores para ácidos nucléicos, 
proteínas y metabolitos. 

6. Microbiochips: tecnologías y aplicaciones 
6.1 Tipos de microbiochips: microchips, chips bioelectrónicos, chips con 
detectores nucleotídicos, chips con detectores protéicos. 
6.2 Detección y cuantificación de señales en microbiochips. 
6.3 Amplificación exponencial de señales en microbiochips. 
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6.4 Perfiles de expresión génica por medio de microbiochips. 
6.5 Análisis de genomas empleando cDNA microbiochips. 
6.6 Perfiles de expresión proteica (proteomas) por medio de microchips. 
6.7 Interpretación de datos. 
6.8 Los chips del futuro: evolución de las nano y las pico tecnologías. 

 
80 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Watson, J.D., Caudy, A. A., Myers, R.M. and Witkowski, J.A.; Recombinant DNA: Genes and Genomes 
— A Short Course; Third Edition; Cold Spring Harbor Lab. Press; CSH New York; 2007. 

• Baum, S. J., Scott-Ennis, R. J., and Hill, J W; Chemistry and Life: An Introduction to General, Organic 
and Biological Chemistry; Prentice Hall; 1999. 

• Biophysics Textbook Online; http://www.biophysics.org/btol/ 
• Creighton, T. E.; Proteins: Structures and Molecular Properties; W.H. Freeman & Co., 1992. 
• Crothers, D. M., Kill, J., Tinoco, I., Hearst, J. E., Wemmer, D. E., and Bloomfield, V. A.; Nucleic Acids: 

Structures, Properties, and Functions; University Science Books; 2000. 
• Cheng, J., and Kricka, L.; Biochip Technology; Taylor & Francis, Inc.; 2001. 
• Gait, M. G., and Blackburn, G. M.; Nucleic Acids in Chemistry and Biology; Oxford University Press Inc.; 

1995. 
• Jordan, B.; DNA Microarrays: Gene Expression Applications; Springer-Verlag; 2001. 
• Schena, M.; Microarray Biochip Technology; Eaton Publishing Company/Bio Techniques Books 

Division; 2000. 
• van Holde, K.E., Johnson, W.C., and Ho, P.S.; Principles of Physical Biochemistry; Prentice Hall Inc.; 

1998. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Discusión de artículos de investigación recientes en seminarios. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 

Exámenes teóricos.  

Participación en clase y seminarios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 MATEMÁTICAS 3 TERCERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca la teoría y aplicaciones prácticas del cálculo diferencial e integral y 
del planteamiento, resolución y propiedades de las soluciones de las ecuaciones diferenciales.  
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

6 
 
 
 
 
 
 

6 
 
 
 

4 
 

8 
 
 
 
 
 
 
                  8 
                 
                  8 
 
 
 
                 
                 6 
 
 

 
18 

1. Markov 
         1.1 Matrices de transición 
         1.2 Cadenas de Markov 
         1.3 Estados accesibles, recurrentes, transitorios, absorbentes y estables. 
         1.4 Estadística bayesiana 
         1.5 Modelos ocultos de Markov (Hidden Markov Models) 
 
2. Campos y Funciones  

1.1 Identidades trigonométricas, números complejos y fórmula de Euler. 
 
 

3. Ecuaciones parametrizadas 
 
4.  Derivación 

2.1 Derivada implícita. 
2.2 Derivadas con logaritmos. 
2.3 Problemas con derivadas.  
2.4 Estimador de maxima verosimilitud 
2.5 Mínimos cuadrados y correlación 
 

5. Polinomios de Taylor  y series de potencias 
 
6. Integración 

4.1 Problemas con integrales. 
4.2 Sustitución trigonométrica. 
4.3 Fracciones racionales 
 

7. Cálculo de más variables 
.        7.1 Derivadas parciales 
          7.2 Máximos, mínimos y puntos silla 
 
8.  Ecuaciones diferenciales 

5.1 Separación de variables. 
5.2 Variación de parámetros con factor integrante. 
5.3 Ecuaciones exactas. 
5.4 Ecuaciones exactas con factores integrantes. 

 
64 Total de Horas 
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BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• J. Stewart; Cálculo Diferencial e Integral;International Thomson Editores; 1998. 
• R. Greenwell, N. Ritchey & M. Lial; Calculus for the Life Sciences; Addison-Wesley; 2003. 
• W. A. Granville, P. F. Smith & W. R. Longley; Cálculo Diferencial e Integral; Limusa; 2007. 
• C. Bosch-Giral, M. Guerra Tejada, C. Hernández GarciaDiego, E. Oteyza de Oteyza; Cálculo 

Diferencial e Integral; Publicaciones Culturales; 1991. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor con la participación activa de los alumnos. 
Ejercicios en clase y de tarea. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes 
Tareas y ejercicios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Matemáticas, Física o Ingeniería. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 GENÓMICA FUNCIONAL 1 TERCERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno estudie a profundidad los conceptos y mecanismos básicos de la biología 
molecular de los organismos, adquiriendo conocimientos avanzados y detallados sobre procesos 
fundamentales como la replicación, transcripción y traducción en organismos procariontes y eucariontes.
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

 
20 

 
 
 
 
 

24 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

20 
 
 

Perpetuación de los genomas 
1. Relación estructura-función del genóma en procariontes 

1.1 Ciclo celular en procariontes. 
1.2 Sistemas de replicación en procariontes. 
1.3 Sistemas de partición en procariontes. 
1.4 División celular en procariontes. 
1.5 Fracción del genoma responsable de la replicación en procariontes. 

2. Relación estructura-función del genoma en eucariontes 
2.1 Ciclo celular en eucariontes. 
2.2 Sistemas de replicación en eucariontes. 
2.3 Sistemas de partición en eucariontes. 
2.4 División celular en eucariontes. 
2.5 Fracción del genoma responsable de la replicación en eucariontes. 
2.6 Desordenes en los procesos de replicación, partición y division celular 
en eucariontes. 
2.7 Técnicas de análisis de la replicación. 

Decodificación de la información de los genómas 
3. Transcripción en procariontes 

3.1 Mecanismos de regulación transcripcional. 
3.2 Respuesta al cambio ambiental. 
3.3 Redes de regulación. 
3.4 Diversidad y dinámica de las redes de regulación. 
3.5 Fracción del genoma responsable de la transcripción en procariontes. 
3.6 Técnicas de análisis de la transcripción. 
3.7 Análisis del transcriptoma. 

 
64 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Brown, T. A.; Genomes; Garland Sciences Publishing; 2007; 3rd edition. 
• Lodish et al.; Molecular Cell Biology; W. H. Freeman and Company; 2004; 5th edition. 
• Lewin B.; Genes IX; Jones & Bartlett Publishers, Inc.; 2007; 9th edition. 
• Strachan, T., and Read, A. P.; Human Molecular Genetics; Garland Sciences Publishing; 2004; 3rd 

edition. 
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BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
• Artículos originales de revistas científicas. 
 

SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Discusión de artículos de investigación recientes en seminarios. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes teóricos.  
Participación en clase y en seminarios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 GENÓMICA EVOLUTIVA 1 TERCERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno obtenga una sólida base de conocimientos teóricos y prácticos sobre 
aspectos fundamentales de la inferencia filogenética y evolución molecular, abarcando desde el escrutinio 
de bases de datos de secuencias mediante BLAST, determinación e interpretación de homología, el 
alineamiento de múltiples secuencias, la interconversión de formatos y el ajuste de modelos de sustitución 
a los datos, hasta la edición e interpretación de las topologías obtenidas mediante diversos métodos de 
reconstrucción.  
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

4 
4 
8 
 

8 
 

8 
8 
 

4 
 

8 
 
 

4 
8 

 

1. Aspectos históricos y filosóficos de la biología evolutiva. 
2. Conceptos básicos de filogenética y evolución molecular. 
3. Alineamientos pareados, matrices empíricas BLOSUM y PAM de sustitución 
de aminoácidos y búsqueda de homólogos en bases de datos mediante BLAST. 
4. Alineamientos múltiples de secuencias con clustalw, clustalX y T-Coffee; 
scripts de Perl para automatizar el proceso. 
5. Modelos paramétricos de evolución de secuencias de nucleótidos. 
6. Métodos de reconstrucción filogenética basados en distancias: Evolución 
Mínima, Neighbor-joining y UPGMA. 
7. Criterios de optimización I: Máxima parsimonia y métodos de búsqueda de 
árboles. 
8. Criterios de optimización II: Máxima verosimilitud, ajuste de modelos, estima 
de valores de máxima verosimilitud de los parámetros de los modelos de 
sustitución y contraste de hipótesis filogenéticas. 
9. Criterios de optimización III: inferencia bayesiana de filogenias moleculares 
10. Filogenómica: aspectos teóricos y aplicados. 
 

64 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Felsenstein, J.; Inferring Phylogenies; Sinauer Associates, INC.; Sunderland, MA.; 2004. 
• Futuyma, D.J.; Evolution; Sinauer Associates, INC.; Sunderland, MA.; 2005. 
• Graur, D., Li, W.H.; Fundamentals of Molecular Evolution; Sinauer Associates, Inc., Sunderland. 

2000. 
• Nei, M., Kumar, S.; Molecular Evolution and Phylogenetics; Oxford University Press, Inc., NY; 

2000. 
• Page, R.D.M., Holmes, E.C.; Molecular Evolution - A Phylogenetic Approach; Blackwell Science 

Ltd, Oxford; 1998. 
• Swofford, D.L., Olsen, G.J., Waddel, P.J., Hillis, D.M.; Phylogenetic Inference; 1996. 
• In: Hillis, D.M., Moritz, C., Mable, B.K.; Molecular Systematics; Sinauer Associates, Sunderland, 

MA. 
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BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
• Artículos originales de revistas científicas. 

 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Discusión de artículos de investigación recientes en seminarios. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes teóricos. 
Proyecto final. 
Participación en clase y seminarios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 BIOINFORMÁTICA Y ESTADÍSTICA 1 TERCERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
• OBJETIVO: Que el alumno entienda y aplique las diversas metodologías y técnicas aplicadas en la 

conceptualización de un sistema, siendo capaz de modelar un sistema usando ontologías o modelos 
de esquemas de datos (ER). Además, que aprenda a manejar una base de datos relacional y realice la 
construcción de una interfaz Web que permita consultar, agregar y desplegar información de los datos 
contenidos en una base de datos con contenido biológico, y por último a utilizar el lenguaje R para 
análisis estadístico de colecciones de datos. 

 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

30 
 
 
 
 
 
 
 
 

20 
 
 

20 
                10 

1. Modelos  
1.1 Modelos de Ontologías. 

 1.1.1OPL (Ontology Processing Language) 
 1.1.2ODPs (Ontology Design Patterns) 

1.2 Modelo de esquema de datos 
 1.2.1 Entidad Relación. 
 1.2.2 Ejemplos: 
  GO 
  BioPAX 
2. SQL estandar 

2.1 Álgebra relacional. 
2.2 Lenguajes de definicion y manipulacion de datos (SQL). 

3. PHP 
4. Introducción a lenguaje de estadística R 
    4.1 Prólogo 
    4.2 Conceptos 
    4.3 Manejando datos con R 
    4.4 Gráficas con R 
    4.5 Análisis estadísticos con R 
 

80 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Bulger Brad, Greenspan Jay, Wall David; MySQL/PHP Database Applications; Wiley Publishing USA 
2004, 2a edición. 

• Silberschatz Abraham , Korth Henry F, Sudarshan S.; Database System Concepts; Mc Graw Hill, USA 
2005, 5ta Edicion 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Codd E.F.; A Relational Model of Data for Large Shared Data Banks; Communications of the ACM, Vol. 
13, No. 6, June 1970, pp. 377-387. 
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SQL 

• http://www.mailxmail.com/curso/informatica/disenobasesdatosrelacionales/capitulo2.htm 
• http://es.wikipedia.org/wiki/Base_de_datos 
• http://mysql.com 
• http://www.webestilo.com/mysql/intro.phtml 
• http://mysql.conclase.net/curso/ 

 
PERL 

• Perl en español http://www.merelo.net/tutoperl/indice.html 
• Curso de Perl http://www.geocities.com/SiliconValley/Station/8266/perl/ 
• Rex Swain's Perl 5 Reference Guide http://www.rexswain.com/perl5.html 
• Data structures cookbook http://www.perl.com/doc/FMTEYEWTK/pdsc/ 
• Perl for Biologists http://www.internetbiologists.org/IB-perl/index.html 
• Perl Programming for Biologists http://www3.interscience.wiley.com/cgi-bin/bookhome/109855598 
• Beginning Perl for Bioinformatics http://proquest.safaribooksonline.com/0596000804 
• Mastering Perl for Bioinformatics http://proquest.safaribooksonline.com/0596003072 
• Bioinformatics Biocomputing and Perl  http://www3.interscience.wiley.com/cgi-bin/bookhome/110522440 
• perl.com    http://www.perl.com/ 
• Beginning Perl   http://learn.perl.org/library/beginning_perl/ 
• Programming Perl   http://proquest.safaribooksonline.com/0596000278 
• Perl Cookbook   http://proquest.safaribooksonline.com/0596003137 

 
 
Bioperl 

• Bioperl tutorial http://bioperl.org/Core/Latest/bptutorial.html 
• Bioperl course http://www.pasteur.fr/recherche/unites/sis/formation/bioperl/ 

 
Interfaz DBI 

• A Short Guide to DBI http://www.perl.com/pub/a/1999/10/DBI.html 
• Perl DBI Tutorial (The Basics) http://sol4.net/projects/project4.shtml 
• How To Use Perl DBI For Database Programming http://perl.about.com/od/perldbiprogramming/ 
• Perl and Databases http://dc.pm.org/talks/perl_db.html 
• Using Perl DBI to interface to MySQL http://www.danchan.com/feature/2000/10/16/mysql/mysql3.htm 
• Programming the Perl DBI http://proquest.safaribooksonline.com/1565926994 

 
• Bioinformatics and Functional Genomics http://www3.interscience.wiley.com/cgi-bin/bookhome/109870841 
• Koders http://www.koders.com/ 

 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Ejercicios en clase y de tarea. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 

Ejercicios. 

Participación en clase. 
Proyecto final. 
Presentación del proyecto final. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Ciencias de la Computación o 
Bioinformática. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 MODELOS GENÓMICOS TERCERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno revise y estudie los organismos modelo más utilizados en las ciencias 
genómicas, sus características principales y ventajas que los hacen ser buenos modelos biológicos, así 
como sus características genómicas. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

1 
4 

15 
 
 
 
 

15 
 
 
 
 

15 
 
 
 

10 
20 

1. Introducción a los organismos modelo 
2. Genomas de virus 
3. Genomas de bacterias 

3.1 Introducción. 
3.2 El genoma de Escherichia coli. 
3.3 El genoma de Rhizobium etli. 
3.4 Genomas de otras bacterias. 

4. Genomas de hongos 
4.1 Introducción. 
4.2 La levadura como un modelo eucariótico. 
4.3 Genómica comparativa y funcional en levaduras. 
4.4 Genomas de otros hongos. 

5. Genomas de plantas 
5.1 Introducción. 
5.2 Arabidopsis thaliana como un modelo de plantas. 
5.3 Genomas de otras plantas. 

6. Genomas de parásitos 
7. Genomas de animales 
 

80 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 

• Blattner FR, et al.; “The Complete Genome Sequence of Escherichia coli K-12”; Science; 1997; 
277(5331):1453 – 1462. 

• González V, et al.; “The partitioned Rhizobium etli genome: genetic and metabolic redundancy in seven 
interacting replicons”; Proc. Natl. Acad. Sci.; 2006;103(10):3834-3839. 

• Philippsen P, et al.; "The nucleotide sequence of Saccharomyces cerevisiae chromosome XIV and its 
evolutionary implications"; Nature; 1997;387:93-98. 

• Arabidopsis Genome Initiative; "Analysis of the genome sequence of the flowering plant Arabidopsis 
thaliana"; Nature; 2000; 408:796-815. 

• Gardner MJ, et al.; "Genome sequence of the human malaria parasite Plasmodium falciparum"; Nature; 
2002; 419:498-511. 

• Loftus B, et al.; "The genome of the protist parasite Entamoeba histolytica"; Nature; 2005; 433:865-868. 
• C. elegans Sequencing Consortium; "Genome sequence of the nematode C. elegans: a platform for 

investigating biology"; Science; 1998; 282(5396):2012-2018. 
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• Adams MD, et al.; "The genome sequence of Drosophila melanogaster"; Science; 2000; 
287(5461):2185-2195. 

• International Chicken Genome Sequencing Consortium; "Sequence and comparative analysis of the 
chicken genome provide unique perspectives on vertebrate evolution"; Nature; 2004; 432:695-716. 

• Lindblad-Toh K, et al.; "Genome sequence, comparative analysis and haplotype structure of the 
domestic dog"; Nature; 2005; 438:803-819. 

• Mouse Genome Sequencing Consortium et al.; "Initial sequencing and comparative analysis of the 
mouse genome"; Nature; 2002; 420:520-562. 

• Gibbs RA, et al.; "Genome sequence of the Brown Norway rat yields insights into mammalian evolution"; 
Nature; 2004; 428:493-521. 

• Chimpanzee Sequencing and Analysis Consortium; "Initial sequence of the chimpanzee genome and 
comparison with the human genome", Nature; 2005; 437:69-87. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Galagan JE, et al.; "The genome sequence of the filamentous fungus Neurospora crassa"; Nature; 2003; 422:859-
68. 

• The French–Italian Public Consortium for Grapevine Genome Characterization; “The grapevine genome sequence 
suggests ancestral hexaploidization in major angiosperm phyla”; Nature; 2007; 449: 463-468. 

• Nene V, et al.; "Genome sequence of Aedes aegypti, a major arbovirus vector"; Science; 2007; 316(5832):1718-
1723. 

• Honeybee Genome Sequencing Consortium; "Insights into social insects from the genome of the honeybee Apis 
mellifera"; Nature; 2006; 443:931-949. 

• Aparicio S, et al.; “Whole-genome shotgun assembly and analysis of the genome of Fugu rubripes”; Science; 2002; 
297(5585):1301-1310. 

• Jaillon O, et al.; "Genome duplication in the teleost fish Tetraodon nigroviridis reveals the early vertebrate proto-
karyotype"; Nature; 2004; 431:946-957. 

• Pontius JU, et al.; "Initial sequence and comparative analysis of the cat genome"; Genome Res.; 2007; 
17(11):1675-1689. 

• Rhesus Macaque Genome Sequencing and Analysis Consortium et al.; "Evolutionary and biomedical insights from 
the rhesus macaque genome"; Science; 2007; 316(5822):222-234. 

• Lander ES, et al.; "Initial sequencing and analysis of the human genome"; Nature; 2001; 409:860-921. 
• International Human Genome Sequencing Consortium; "Finishing the euchromatic sequence of the human 

genome"; Nature; 2004; 431:931-945. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Discusión de artículos de investigación recientes en seminarios. 
Exposiciones por parte de los alumnos. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes teóricos.  
Participación en clase y seminarios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 94

UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 SEMINARIO 3 TERCERO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

SEMINARIO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno profundice en temas de actualidad en las ciencias genómicas sobre un grupo 
de organismos. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

10 
10 
10 
10 
10 
10 

 
10 

 
10 

 

1. Biología y metagenómica de la simbiosis del intestino humano. 
2. Biología y metagenómica de la simbiosis con insectos. 
3. Metagenoma del océano. 
4. Metagenoma del suelo y otros ambientes. 
5. Metagenomas de matas, tapetes y estromatolitos. 
6. Enfoques metagenómicos para la obtención de genes y sustancias con 

utilidad biotecnológica. 
7. Ventajas y desventajas de la metagenómica en el estudio de comunidades 

complejas. 
8. Perspectivas a futuro, metagenómica funcional. 
 

80 Total de Horas 
*Este programa ejemplifica la temática de este curso, los temas pueden cambiar cada semestre. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
• Williamson, Shannon J. et al. ; “The Sorcerer II Global Ocean Sampling Expedition: Metagenomic Characterization 

of Viruses within Aquatic Microbial Samples”; PLoS ONE, 2008, 3(1):e1456.  
• Bhaya, Devaki, et al.; "Population level functional diversity in a microbial community revealed by comparative 

genomic and metagenomic analyses”; The ISME Journal, 2007 Dec, 1(8):703-13.  
• Fierer, Noah, et al.; “Metagenomic and Small-Subunit rRNA Analyses Reveal the Genetic Diversity of Bacteria, 

Archaea, Fungi, and Viruses in Soil”; Applied and Environmental Microbiology; Vol. 73, no. 21, pp. 7059-7066.  
• Jones, Brian V; Marchesi, Julian R; Accessing the mobile metagenome of the human gut microbiota; Molecular 

bioSystems, 2007 Nov, 3(11):749-58.  
• McHardy, Alice C; Rigoutsos, Isidore;” What's in the mix: phylogenetic classification of metagenome sequence 

samples”; Current Opinion in Microbiology, 2007 Oct, 10(5):499-503. 
• Raes, Jeroen; Foerstner, Konrad Ulrich; Bork, Peer; “Get the most out of your metagenome: computational analysis 

of environmental sequence data”; Current Opinion in Microbiology, 2007 Oct, 10(5):490-8.  
• Koonin, EV; “Metagenomic sorcery and the expanding protein universe”; Nature Biotechnology; Vol. 25, no. 5, pp. 

540-542.  
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Discusión de artículos de investigación recientes en seminarios. 
Exposiciones por parte de los alumnos. 
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SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes teóricos.  
Participación en clase y seminarios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 MATEMÁTICAS 4 CUARTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno aprenda y entienda la aplicación de las transformaciones lineales de espacios 
vectoriales para la solución de ecuaciones diferenciales con aplicaciones a la biología de sistemas. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

4 
4 
8 
8 
8 
4 
8 
8 
12 

1. Solución de ecuaciones diferenciales por sustitución. 
2. Problemas de valor inicial. 
3. Ecuaciones lineales homogéneas. 
4. Soluciones particulares de ecuaciones no homogéneas. 
5. Operador Diferencial. 
6. Ecuación de Cauchy-Euler. 
7. Solución de ecuaciones diferenciales por eliminación. 
8. Transformada de Laplace. 
9. Sistemas de ecuaciones diferenciales de primer orden. 
 

64 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• D. G. Zill & M. R. Cullen; Ecuaciones Diferenciales con Problemas de Valores en la Frontera; 
Thomas Learning; 2002; Quinta edición. 

• J. W. Dettman; Introduction to Linear Algebra and Differential Equations; Dover Publications, 1986. 
• R. Greenwell, N. Ritchey & M. Lial; Calculus for the Life Sciences; Addison-Wesley, 2003. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor con la participación activa de los alumnos. 
Ejercicios en clase y de tarea. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes. 
Tareas y ejercicios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Matemáticas, Física o Ingeniería. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 GENÓMICA FUNCIONAL 2 CUARTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno estudie a profundidad los conceptos y mecanismos básicos de la biología 
molecular de los organismos, adquiriendo conocimientos avanzados y detallados sobre procesos 
fundamentales como la replicación, transcripción y traducción en organismos procariontes y eucariontes. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

32 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

24 
 
 
 
 
 
 
 
 

8 

1. Transcripción en eucariontes 
1.1 Introducción, tipos de RNA polimerasas. 
1.2 RNA polimerasa II. 
1.3 Enhancers, silencers, insulators, activation tagging, enhancer trapping, 
factores de transcripción. 
1.4 RNA polimerasas I y III. 
1.5 Transcripción en plástidos y mitocondria. 
1.6 Modificación del RNAm. 
1.7 Modificación del tRNAt y del RNAr. 
1.8 Análisis del transcriptoma, análisis de células aisladas. 
1.9 RNAi y algunos otros fenómenos epigenéticos. 

2. Traducción 
2.1 Componentes de la maquinaria de traducción, código genético. 
2.2 Inicio, elongación y terminación de la traducción. 
2.3 Regulación de la traducción. 
2.4 Diferencias en la traducción entre pro- y eucariotas. 
2.5 Modificación post-traduccional de proteínas. 
2.6 Transporte de proteínas a sus destinos. 
2.7 Métodos de análisis del proteoma. 
2.8 Sistema de dos híbridos. 

3. Otros temas 
3.1 Sistemas de expresión heteróloga. 
3.2 Genes reporteros. 
3.3 Señalización intercelular. 

 
64 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Brown, T. A.; Genomes; Garland Sciences Publishing; 2007; 3rd edition. 
• Lodish et al.; Molecular Cell Biology; W. H. Freeman and Company; 2004; 5th edition. 
• Lewin B.; Genes IX; Jones & Bartlett Publishers, Inc.; 2007; 9th edition. 
• Strachan, T., and Read, A. P.; Human Molecular Genetics; Garland Sciences Publishing; 2004; 3rd 

edition. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
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SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Discusión de artículos recientes en seminarios. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 

Exámenes teóricos.  

Participación en clase y en seminarios. 

PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 BIOINFORMÁTICA Y ESTADÍSTICA 2 CUARTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda a detalle y profundidad los principales algoritmos utilizados en las 
ciencias genómicas para el análisis de secuencias, análisis de moléculas y análisis de datos masivos.. 
 
METODOLOGÍA:  
La estructura del análisis de cada algoritmo comprende lo siguiente: 
 

1. Descripción del problema.  
Plantear la pregunta biológica implicada. Ejemplo. 
 

2. Análisis del Algoritmo 
Describir el algoritmo que soluciona el problema, mediante el uso de diagramas de flujo, pseudo-código, 
diagrama de clases u otra técnica de análisis. Si aplica, explicar el proceso de asignación de scores. 
 

3. Fundamento estadístico 
Explicar la estadística que es usada en el algoritmo. Por ejemplo: distribuciones de valor extremo, binomial, 
hipergeométrica, etc. 
 

4. Programas computacionales 
Explicar el programa computacional que usa el algoritmo descrito. Esto implica: conocer el programa, entender 
sus parámetros de entrada, entender los resultados, interpretación biológica de los resultados, ventajas y 
desventajas del método. 
 
Otros algoritmos y programas relacionados.  
Generalmente existen programas relacionados o variantes del programa, y sería muy útil describirlos.  Se 
recomienda abordar los siguientes puntos: 

- Criterios de selección del mejor algoritmo de acuerdo al problema. 
- Que falta por hacer en el área y seria posible plantear alguna mejora al algoritmo(s). 

 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

20 
 
 

15 
 
 

20 
 
 
 

1. Análisis de datos con R 
        1.1. Análisis estadísitcos de datos usando R 
        1.2 Bioconductor 
2. Análisis de secuencias. Búsqueda de motivos 
       2.1 Búsqueda de patrones de proteínas y en secuencias de ácidos 
nucleicos.  
3. Análisis de estructuras de macromoléculas 

3.1 Propiedades moleculares: accesibilidad al solvente, puentes de 
hidrógeno, estabilidad, desorden y estructura secundaria. Diseño de 
primers. 
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Número de Horas: Contenidos temáticos: 
 
 

15 
 

10 
 
 

3.2 Modelado comparativo, fold recognition y diseño ab initio de proteínas y 
ácidos nucleicos. 

4. Clasificación y Clustering  
5. Métodos de high throughput : Microarreglos  e inferencia de redes 

5.1 Evaluación de microarreglos. 
5.2 Normalización de microarreglos. 
5.3 Análisis de microarreglos. 
5.4 Inferencia de redes de regulación. 

 
80 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• R web page : http://www.r-project.org/ 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• van Helden J. Regulatory equence analysis tools. Nucleic Acids Res. 2003 Jul 1;31(13):3593-6.  
• van Helden J, Rios AF, Collado-Vides J. Discovering regulatory elements in non-coding sequences by analysis of 

spaced dyads. Nucleic Acids Res. 2000 Apr 15;28(8):1808-18. 
• van Helden J, André B, Collado-Vides J. Extracting regulatory sites from the upstream region of yeast genes by 

computational analysis of oligonucleotide frequencies. J Mol Biol. 1998 Sep 4;281(5):827-42.  
• Stormo GD. Consensus patterns in DNA. Methods Enzymol. 1990;183:211-21.  
• Hertz GZ, Hartzell GW 3rd, Stormo GD. Identification of consensus patterns in unaligned DNA sequences known to 

be functionally related. Comput Appl Biosci. 1990 Apr;6(2):81-92.  
• Schug J, Overton GC. Modeling transcription factor binding sites with Gibbs Sampling and Minimum Description 

Length encoding. Proc Int Conf Intell Syst Mol Biol. 1997;5:268-71.  
• Zhou Q, Liu JS. Modeling within-motif dependence for transcription factor binding site predictions. Bioinformatics. 

2004 Apr 12;20(6):909-16. Epub 2004 Jan 29.  
• Bailey TL, Baker ME, Elkan CP. An artificial intelligence approach to motif discovery in protein sequences: 

application to steriod dehydrogenases. J Steroid Biochem Mol Biol. 1997 May;62(1):29-44.  
• Ortiz AR, Strauss CE, Olmea O. MAMMOTH (matching molecular models obtained from theory): an automated 

method for model comparison. Protein Sci. 2002 Nov;11(11):2606-21.  
• Contreras-Moreira B, Branger PA, Collado-Vides J.  TFmodeller: comparative modelling of protein-DNA complexes. 

Bioinformatics. 2007 Jul 1;23(13):1694-6. Epub 2007 Apr 25 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Ejercicios en clase y de tarea. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Ejercicios. 
Participación en clase. 
Proyecto final. 
Presentación del proyecto final. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Ciencias de la Computación o 
Bioinformática. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 

LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 
 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 GENÓMICA EVOLUTIVA 2 CUARTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca, entienda y pueda explicar los conceptos y principios básicos de la 
genética de poblaciones, empleando estos conceptos para obtener una visión evolutiva de la biología, 
resolver problemas relacionados y comprender el contexto de las ciencias genómicas. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

6 
 
 
 
 
 
 

6 
 
 
 
 
 
 
 

6 
 
 
 
 
 
 
 
 

12 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1. Introducción histórica y conceptual a la genética de poblaciones  
1.1. La teoría de la evolución de Darwin a fines del siglo XX. 
1.2. Los mecanismos evolutivos (adaptación, especiación y extinción). 
1.3. Variación en la naturaleza, enfoques para estimarla y orígenes. 
1.4. Mecanismos básicos de la genética de poblaciones (mutación, 

migración, deriva génica, selección, apareamiento no aleatorio). 
1.5. Resolución de problemas. 

2. La ley de Hardy-Weinberg 
2.1. Orígenes históricos. 
2.2. Variación en ADN, algunos estimados básicos. 
2.3. Frecuencias alélicas y genotípicas. 
2.4. Poblaciones con apareamiento aleatorio. 
2.5. Aplicaciones de la ley de H-W a genes ligados al sexo y diferencias 

entre los sexos. 
2.6. Resolución de problemas. 

3. Genética cuantitativa 
3.1. Orígenes: controversia entre biometristas y mendelianos. 
3.2. Correlación entre parientes. 
3.3. Respuesta a la selección: conceptos básicos y estimaciones. 
3.4. Genética de poblaciones y evolución de caracteres fenotípicos. 
3.5. Dominancia. 
3.6. Intensidad de selección en modelos de elección estabilizadora y 

direccional. 
3.7. Resolución de problemas. 

4. Deriva génica 
4.1. Definiciones, aspectos históricos.   
4.2. Simulaciones de la deriva génica y su fundamento biológico. 
4.3. Decaimiento de la heterocigosis. 
4.4. Mutación y deriva génica. 
4.5. Teorías neutral y casi-neutral de la evolución molecular: principios 

teóricos y evidencias. 
4.6. Tamaño efectivo de la población: definiciones, estimaciones y 

generalizaciones en poblaciones naturales. 
4.7. El colescente básico (modelo de Wright-Fisher). 
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Número de Horas: Contenidos temáticos: 
 
 
 

12 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

6 
 
 
 

 
6 
 
 
 
 
 
 
 
 

4 
 
 
 
 
 
 
 

6 

4.8. El coalescente básico con mutación: algoritmo, simulaciones y 
resultados. 

4.9. Resolución de problemas. 
5. Selección y selección natural 

5.1. Definición y aspectos históricos de la selección y la selección natural. 
5.2. El modelo fundamental y su fundamento biológico. 
5.3. La adecuación relativa. 
5.4. Los tres tipos de selección. 
5.5. El balance entre la selección y la mutación. 
5.6. El efecto de los alelos en los heterocigotos. 
5.7. Evolución en ambientes heterogéneos. 
5.8. El balance entre la selección y la deriva génica. 
5.9. El coalescente con selección: modelos y parámetros. 
5.10. Resolución de problemas. 

6. Dos loci 
6.1. Desequilibrio de ligamiento. 
6.2. Selección en dos loci. 
6.3. Reclutamiento genético (genetic draft). 
6.4. Resolución de problemas. 

7. Apareamiento no aleatorio (estructura poblacional) 
7.1. Definiciones. La similitud entre al aperamiento no aleatorio y la 

estructura poblacional. 
7.2. La ley del equilibrio de Wright. 
7.3. Identidad por ascendencia. 
7.4. Consangunidad. 
7.5. Subdivisión poblacional o el equilibrio entre la migración y la deriva 

génica. 
7.6. El coalescente con estructura poblacional. 
7.7. Resolución de problemas. 

8. La ventaja evolutiva del sexo 
8.1. Orígenes de las teorías sobre la ventaja del sexo. 
8.2. Segregación genética. 
8.3. Entrecruzamiento. 
8.4. El trinquete (pieza que impide algún movimiento) de  Muller. 
8.5. El trinquete de Kondrashov. 
8.6. El coalescente con recombinación: modelos básicos. 
8.7. Resolución de problemas. 

9. Presentación de proyectos 
 

64 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Gillespie, J.H.; Population genetics: A Concise Guide; The John Hopkins University Press; 
Baltimore and London; 2007. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Ewens, W.J.; Mathematical Population Genetics: Theoretical Introduction; Springer; 2005; (2nd. Ed). 
• Futuyma, D.J.; Evolution; Sinauer Associates Inc.; Sunderland, Mass.; 2005. 
• Hartl, D.L., Clark, A.G.; Principles of Population Genetics; Sinauer Associates Inc.; Sunderland, Mass.; 2006. 
• Hein, J., Schierup, M.H., Wiuf, C.; Gene Genealogies, Variation and Evolution: A Primer in Coalescent Theory; 

Oxford University Press; London; 2005. 
• Hedrick, P.W.; Genetics of Populations; Jones and Bratlett Publ.; 2004. 
• Templeton, A.R.; Population Genetics and Microevolutionary Theory; Wiley-Liss; 2006. 

 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes.  
Discusión de artículos recientes en seminarios. 
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SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes teóricos.  
Ejercicios y lecturas de tarea. 
Proyecto final.  
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas o Biomédicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 

LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 
 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 GENÓMICA HUMANA CUARTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca a profundidad conceptos relacionados con el genoma humano desde 
una perspectiva genómica, evolutiva, funcional, etc.; cómo obtener, manejar y analizar la información 
relacionada a éste y discuta su importancia e impacto en áreas como la medicina, la ética, la legislación, 
entre otras. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

5 
10 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

5 
10 
10 

 
 
 

15 
 
 
 
 
 
 

10 
 
 
 

5 
 
 
 

5 
 

5 

1. Introducción  
1.1 La secuenciación del genoma humano. 

2. Estructura del genoma humano 
2.1 Elementos funcionales en el genoma humano. 

2.1.1 Genes codificantes de proteínas. 
2.1.2 RNAs no codificantes. 
2.1.3 Proyecto ENCODE. 

2.2 Elementos repetidos en el genoma humano. 
2.2.1 Repetidos comunes. 
2.2.2 Pseudogenes. 
2.2.3 Duplicaciones Segmentales. 

3. Arquitectura del genoma humano 
4. Autosomas y cromosomas sexuales 
5. Evolución genómica hacia el linaje humano 

5.1 Evolución de cromosomas sexuales. 
5.2 Genomas de organismos modelo. 
5.3 Genómica comparativa. 

6. Variación en el genoma humano 
6.1 Fuentes de variación entre individuos. 
6.2 Microsatélites. 
6.3 SNPs y haplotipos. 
6.3.1 Proyecto HapMap. 
6.4 Variación estructural. 
6.5 Variación entre individuos. 

7. Variación intra-individuo 
7.1 Diversidad de anticuerpos. 
7.2 Cáncer. 
7.3 Rearreglos genómicos. 

8. Medicina genómica 
8.1 Medicina genómica. 
8.2 Farmacogenómica. 
8.3 Nutrigenómica. 

9. Genómica forense 
9.1 Genómica humanitaria. 

10. Aspectos éticos, legales y sociales del genoma humano 
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80 Total de Horas 
 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Strachan, T., and Read, A. P.; Human Molecular Genetics; Garland Sciences Publishing; 2004; 3rd 
edition. 

• Lander ES, et al.; "Initial sequencing and analysis of the human genome"; Nature; 2001; 409:860-921. 
• International Human Genome Sequencing Consortium; "Finishing the euchromatic sequence of the 

human genome"; Nature; 2004; 431:931-945. 
 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 

• International Chicken Genome Sequencing Consortium; "Sequence and comparative analysis of the chicken 
genome provide unique perspectives on vertebrate evolution"; Nature; 2004; 432:695-716. 

• Lindblad-Toh K, et al.; "Genome sequence, comparative analysis and haplotype structure of the domestic dog"; 
Nature; 2005; 438:803-819. 

• Pontius JU, et al.; "Initial sequence and comparative analysis of the cat genome"; Genome Res.; 2007; 
17(11):1675-1689. 

• Mouse Genome Sequencing Consortium et al.; "Initial sequencing and comparative analysis of the mouse genome"; 
Nature; 2002; 420:520-562. 

• Gibbs RA, et al.; "Genome sequence of the Brown Norway rat yields insights into mammalian evolution"; Nature; 
2004; 428:493-521. 

• Rhesus Macaque Genome Sequencing and Analysis Consortium et al.; "Evolutionary and biomedical insights from 
the rhesus macaque genome"; Science; 2007; 316(5822):222-234. 

• Chimpanzee Sequencing and Analysis Consortium; "Initial sequence of the chimpanzee genome and comparison 
with the human genome", Nature; 2005; 437:69-87. 

• ENCODE Project Consortium, e. a. (2007). "Identification and analysis of functional elements in 1% of the human 
genome by the ENCODE pilot project." Nature; 447: 799-816. 

• Ross, M. T., D. V. Grafham, et al. (2005). "The DNA sequence of the human X chromosome." Nature; 434(7031): 
325-337. 

• Graves, J. A. M. (2006). "Sex Chromosome Specialization and Degeneration in Mammals." Cell; 124(5): 901-914. 
• The International HapMap, C. (2005). "A haplotype map of the human genome." Nature; 437(7063): 1299-1320. 
• Feuk, L., A. R. Carson, et al. (2006). "Structural variation in the human genome." Nat Rev Genet; 7: 85-97. 

 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Exposiciones orales de algunos temas por parte de los alumnos 
Elaboración de un proyecto final. 
Lectura y discusión de artículos selectos. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes teóricos. 
Proyecto final. 
Participación de los alumnos. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Doctor(a) en áreas relacionadas a las Ciencias Genómicas con experiencia en investigación en Genómica 
Humana. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 

LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 
 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 SEMINARIO 4 CUARTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

SEMINARIO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL AVANZADO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca los conceptos y fundamentos de bioética y la relación que tienen con 
las ciencias genómicas, así cómo la importancia de reconocer el impacto que estas tendrán en la vida 
cotidiana. Que el alumno domine, de manera particular la temática del ELSI (Ethical, Legal, and Social 
Issues) derivados a partir de la secuenciación del genoma humano. 
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

10 
35 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

35 

1. Metodología en bioética 
2. Temas selectos de bioética 

2.1 Ética en la investigación biomédica. 
2.2 Biobancos. 
2.3 Envejecimiento y senilidad. 
2.4 Implicaciones para la investigación de células troncales. 
2.5 Clonación terapeútica. 
2.6 Investigación de genética de poblaciones y tamizaje. 
2.7 Intervención genética y mejoramiento de los seres humanos. 
2.8 Farmacogenómica. 
2.9 Bioterrorismo. 

  
3. Asuntos éticos, legales y sociales (ELSI) 

3.1 Introduccion. 
3.2 Uso apropiado de la información genética. 
3.3 Privacía y confidencialidad. 
3.4 Estigmatización e impacto psicológico. 
3.5 Asuntos reproductivos. 
3.6 Asuntos clínicos. 
3.7 Incertidumbre. 
3.8 Implicaciones conceptuales y filosóficas. 
3.9 Asuntos ambientales y saludables. 
3.10 Productos de comercialización. 
3.11 Privacidad genética y discriminación. 
3.12 Pruebas genéticas. 
3.13 Terapia génica. 
3.14 Genética en los juzgados. 
3.15 Genética conductual. 

 
80 Total de Horas 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
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• Garrard Post, S., Encyclopedia of Bioethics. 3 Sub edition ed. 2003: MacMillan Reference Books. 
3000. 

• Gert, B., C.M. Culver, and K.D. Clouser, Bioethics: A Systematic Approach. 2 edition ed. 2006: 
Oxford University Press. 384. 

• Lazer, D., DNA and the Criminal Justice System: The Technology of Justice. 2004: The MIT Press. 
432. 

• Saada, A. and D. Valadés, Panorama sobre la legislación en materia de genoma humano en 
América Latina y el Caribe. 1era edición ed. 2006: Instituto de investigaciones jurídicas. UNAM. 
230. 

• Steinbock, B., The Oxford Handbook of Bioethics. 1 edition ed. 2007: Oxford University Press. 768. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor, con la participación activa de los estudiantes. 
Discusión de artículos recientes en seminarios. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 

Exámenes teóricos.  

Participación en clase y en seminarios. 

PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Doctor(a) en Filosofía o áreas relacionadas a las Ciencias Genómicas. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 

LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 
 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 GENÓMICA INTEGRATIVA 1 (2) QUINTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL INTEGRATIVO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda el panorama de la biología del desarrollo evolutiva, 
fundamentada en los avances crecientes de la ciencia genómicas. El curso cubrirá los conceptos básicos 
de la biología del desarrollo y la descripción de procesos moleculares y celulares fundamentales en el 
desarrollo de los organismos, el análisis se hará en los organismos modelo donde existe aplicación de las 
ciencias genómicas. 
 
METODOLOGÍA: Estos cursos integrativos son de áreas de frontera en la genómica con el fin de que los 
alumnos las puedan incorporar en su formación. Tienen un fuerte componente autodidacta ya que el 
alumno deberá esmerarse en identificar los elementos clave de las disciplinas, así como generar 
proyectos en estas áreas. Estos cursos se irán elaborando y/o modificando previamente al inicio de su 
semestre correpondiente con el fin de que los estudiantes puedan proponer el mejor abordaje de las áreas 
emergentes de las ciencias genómicas y pongan en práctica de manera integral los conocimientos 
adquiridos durante los niveles básico y avanzado. Este programa ejemplifica la temática de estos 
cursos, misma que puede cambiar cada semestre.
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

5 
 
5 
 
 
 
 
 
 
 
 

10 
10 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

10 
 

1. Introducción a la biología del desarrollo evolucionaria 
1.1 EvoDevo, historia y paradigma.  

2. Conceptos básicos 
2.1 Significado del desarrollo de un organismo. 
2.2 Células germinales vs somáticas. 
2.3 Desarrollo programado vs regulado. 
2.4 Etapas embrionarias. 
2.5 Capas germinales. 
2.6 Destino, determinación, especificación, diferenciación y potencia. 
2.7 Inducción y morfógeno. 
2.8 Plan de desarrollo. 

3. Modelos de estudio y su patrón de desarrollo 
4. Células troncales/Meristemos 

4.1 Definición. 
4.2 Diversificación celular a partir de células troncales. 
4.3 La hematopoyesis. 
4.4 La cresta neural. 
4.5 Células troncales del adulto y sus nichos. 
4.6 Las células troncales embriónicas. 
4.7 Plasticidad genómica y plasticidad celular. 
4.8 Células germinales. 
4.9 Diferenciación celular. 

5. Embriogénesis 
5.1 Fertilización y fusión del material genético. 
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Número de Horas: Contenidos temáticos: 
 
 
 
 
 
 

 
 

5 
 

 
 
 
 
5 
 
 
 

10 
 
 
 

10 
 
 
 
 

10 

5.2 Activación del desarrollo. 
5.3 Control materno. 
5.4 Segmentación. 
5.5 Mórula. 
5.6 Blástula. 
5.7 Gastrula. 
5.8 Especificación celular. 
5.9 Polaridad y asimetría. 

6. Morfogénesis 
6.1 Adhesividad celular y rearreglos celulares. 
6.2 Formación de cavidades. 
6.3 Formación de tubo neural. 
6.4 Migración celular. 
6.5 Cambios de forma celular. 

7. Organogénesis 
7.1 Órganos derivados del Ectodermo. 
7.2 Órganos derivados del Mesodermo. 
7.3 Órganos derivados del Endodermo. 

8. El genoma y su influencia en el desarrollo 
8.1 La arquitectura del genoma. 
8.2 Consistencia genómica.  
8.3 Developmental Genetic Toolkit. 

9. Regulación durante desarrollo 
9.1 Regulación genética. 
9.2 Comunicación célula y ambiente. 
9.3 Desarrollo dependiente del entorno. 
9.4 Transducción de señales en el desarrollo. 

10. El impacto de la genómica en desarrollo  
 

80 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Gilbert, S.F.; Developmental Biology; Sinauer Associates Inc.; 2006; 8th edition. 
• Laubichler, M.D. and J. Maienschein; From Embryology to Evo-Devo: A History of Developmental 

Evolution; The MIT Press; 2007; 1st edition. 
• Schlosser, G. and G.P. Wagner; Modularity in Development and Evolution; University of Chicago 

Press; 2004;1st edition. 
• Wolpert, L., et al.; Principles of Development; Oxford University Press; 2006; 3rd edition. 
• Carrol, S.B.; Endless Forms Most Beautiful: The New Science of Evo Devo and the Making of the 

Animal Kingdom; WW Norton & Company; 2005; 1st edition. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor con la participación activa de los alumnos. 
Exposición y discusión de artículos recientes de investigación relacionados con la biología del desarrollo 
evolutiva, a desarrollar por parte de los alumnos asesorados por el profesor. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes escritos.  
Lectura y exposición de artículos de investigación relacionados. 
Participación en clase y seminarios. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
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Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas, Biomédicas o Matemáticas. 
Esta materia requiere de la participación de varios asesores con distintos perfiles, entre los que se 
encuentran los antes mencionados. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 

 
CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 

 FRONTERAS DE LA GENÓMICA 1(2,3,4) QUINTO Y SEXTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

SEMINARIO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL INTEGRATIVO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno consolide su formación mediante contacto directo con líderes en distintas 
áreas de la genómica; tales cómo: bioinformática, genómica funcional, genómica evolutiva, genómica 
humana, genómica bacteriana, análisis computacional y experimental, genómica comparativa, estadística 
y tecnología. Esto les brindará una excelente perspectiva para continuar sus estudios en diferentes áreas 
de las ciencias genómicas. 
 
MECANISMO: El curso está basado en un programa de seminarios dinámico planeado con suma 
anticipación, cada semana se seguirá una dinámica que incluye: 
a) Reunión de discusión de artículos del investigador invitado. En esta reunión se hace una revisión 
de la bibliografía sugerida por el ponente previa al seminario. 
b) Seminario con el investigador invitado.
 
Número de horas Investigador invitado Contenidos temáticos 

4 Dr. Rafael Palacios Rearreglos genómicos en el genoma humano. 
4 Dr. Robert Haselkorn Bacterial Genomics 
4 Dr. Lior Patcher Alignment and Annotation of the Drosophila Genomes 
4 Dr. Alexandre Mauron Genomics: Philosophy, Bioethics, and Culture 
4 Dr. Steven Brenner Structural Genomics: Information and Evolution 
4 Dr. Richard Palmiter Applying functional genomics to neurobiology 
4 Dr. Andrew Clark Population Genetics Studies in Insects 
4 Dr. Francisco Bolívar 

Zapata 
Ingeniería metabólica 

4 Dr. Anton Enright Computational and Experimental Analysis of microRNA 
Function 

4 Dr. Shou-Wei Ding Small RNA-guided Viral Immunity 
4 Dr. Carlos Arias Virología genómica 
4 Dr. Frederick R. Bieber Use of Genetic Kinship Analysis in Humanitarian and 

Forensic Missions 
4 Dr. Evan Eichler Human Genome Structural Variation, Disease and 

Evolution 
4 Dr Sui Huang Systems Biology of Cell Fate Decision in Stem Cells 
4 Dr. King Jordan Evolutionary genomics of gene expression 
4 Dr. Luis Herrera Estrella Nuevos retos y enfoques de la genómica de plantas 

64 Total de Horas 
*Este es un programa que ejemplifica qué tipo de temas se abordan en los seminarios, cambia en cada 
curso. 
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BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Artículos originales de revistas de investigación sugeridos por el investigador invitado. 
• Flores, M., et al., Prediction, identification, and artificial selection of DNA rearrangements in Rhizobium: Toward a natural 

genomic design. Proceedings of the National Academy of Sciences, 2000. 97(16): p. 9138-9143. 
• Flores, M., et al., Recurrent DNA inversion rearrangements in the human genome. Proceedings of the National Academy 

of Sciences, 2007. 104(15): p. 6099-6106. 
• Ivanova, N., et al., Genome sequence of Bacillus cereus and comparative analysis with Bacillus anthracis. Nature, 2003. 

423(6935): p. 87-91. 
• Kapatral, V., et al., Genome Analysis of F. nucleatum sub spp vincentii and Its Comparison With the Genome of F. 

nucleatum ATCC 25586. Genome Res., 2003. 13(6a): p. 1180-1189. 
• Boffelli, D., et al., Intraspecies sequence comparisons for annotating genomes. Genome Res., 2004. 14(12): p. 2406-

2411. 
• Berg, K., The ethics of benefit sharing. Clinical Genetics, 2001. 59(4): p. 240-243. 
• Cambon-Thomsen, A., The social and ethical issues of post-genomic human biobanks. Nat Rev Genet, 2004. 5(11): p. 

866-873. 
• Brenner, S.E., Errors in genome annotation. Trends in Genetics, 1999. 15(4): p. 132-133. 
• Engelhardt, B.E., et al., Protein Molecular Function Prediction by Bayesian Phylogenomics. PLoS Computational Biology, 

2005. 1(5): p. e45. 
• Thomas, S.A., A.M. Matsumoto, and R.D. Palmiter, Noradrenaline is essential for mouse fetal development. Nature, 

1995. 374(6523): p. 643-646. 
• Zhou, Q.-Y. and R.D. Palmiter, Dopamine-deficient mice are severely hypoactive, adipsic, and aphagic. Cell, 1995. 83: p. 

1197-1209. 
• Bustamante, C.D., et al., Natural selection on protein-coding genes in the human genome. Nature, 2005. 437(7062): p. 

1153-1157. 
• Lazzaro, B.P., T.B. Sackton, and A.G. Clark, Genetic Variation in Drosophila melanogaster Resistance to Infection: A 

Comparison Across Bacteria. Genetics, 2006. 174(3): p. 1539-1554. 
• Enright, A., et al., MicroRNA targets in Drosophila. Genome Biology, 2003. 5(1): p. R1. 
• Giraldez, A.J., et al., Zebrafish MiR-430 Promotes Deadenylation and Clearance of Maternal mRNAs. Science, 2006. 

312(5770): p. 75-79. 
• Ding, S.-W. and O. Voinne, Antiviral Immunity Directed by Small RNAs. Cell, 2007. 130: p. 413-426. 
• Wang, X.-H., et al., RNA Interference Directs Innate Immunity Against Viruses in Adult Drosophila. Science, 2006. 

312(5772): p. 452-454. 
• Lopez, S. and C.F. Arias, Multistep entry of rotavirus into cells: a Versaillesque dance. Trends in Microbiology, 2004. 

12(6): p. 271-278. 
• Lopez, T., et al., Silencing the Morphogenesis of Rotavirus. J. Virol., 2005. 79(1): p. 184-192. 
• Bieber, F.R., Turning Base Hits into Earned Runs: Improving the Effectiveness of Forensic DNA Data Bank Programs. 

The Journal of Law, Medicine & Ethics, 2006. 34(2): p. 222-233. 
• Bieber, F.R., C.H. Brenner, and D. Lazer, HUMAN GENETICS: Finding Criminals Through DNA of Their Relatives. 

Science, 2006. 312(5778): p. 1315-1316. 
• Cheng, Z., et al., A genome-wide comparison of recent chimpanzee and human segmental duplications. Nature, 2005. 

437(7055): p. 88-93. 
• Tuzun, E., et al., Fine-scale structural variation of the human genome. Nat Genet, 2005. 37(7): p. 727-732. 
• Huang, S., Back to the biology in systems biology: What can we learn from biomolecular networks? Brief Funct Genomic 

Proteomic, 2004. 2(4): p. 279-297. 
• Huang, S., et al., Cell Fate as High-Dimensional Attractor States of a Complex Gene Regulatory Network. Physical 

Review Letters, 2005. 94(128701): p. 1-4. 
• Jordan, I.K., L. Marino-Ramirez, and E.V. Koonin, Evolutionary significance of gene expression divergence. Gene, 2005. 

345(1): p. 119-126. 
• Jordan, I.K., et al., Conservation and Coevolution in the Scale-Free Human Gene Coexpression Network. Mol Biol Evol, 

2004. 21(11): p. 2058-2070. 
• Salmeron, J. and L.R. Herrera-Estrella, Plant biotechnology: Fast-forward genomics for improved crop production. 

Current Opinion in Plant Biology, 2006. 9(2): p. 177-179. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Presentación de artículos por alumnos. 
Discusión de artículos científicos. 
Presentación oral de un tema de frontera por parte del investigador invitado. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Participación de los alumnos en la discusión de artículos previa al seminario. 
Participación de los alumnos durante el seminario. 

BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
• Artículos originales de revistas científicas. 
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 PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Investigador(a) con grado de Doctor(a) que trabaje en la frontera del conocimiento de alguna de las áreas 
que cubren las ciencias genómicas, proveniente de alguna Institución de reconocida calidad académica. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 APLICACIONES DE LA GENÓMICA 1(2,3,4) QUINTO Y SEXTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

SEMINARIO OBLIGATORIA 64 4 0 8 
NIVEL INTEGRATIVO 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno consolide su formación mediante la discusión de proyectos de investigación 
que presenten un componente genómico importante. Esta discusión se realizará directamente con 
investigadores de instituciones nacionales y extranjeras líderes en su área de investigación; esto brindará 
nuevas oportunidades de desarrollo de los estudiantes, así como proponer nuevos enfoques en los 
proyectos de investigación discutidos.  
 
MECANISMO: El curso está basado en un programa de seminarios dinámico planeado con suma 
anticipación, cada semana se seguirá una dinámica que incluye: 
a) Reunión de discusión de artículos del investigador invitado. En esta reunión se hace una revisión 
de la bibliografía sugerida por el ponente previa al seminario. 
b) Seminario con el investigador invitado.
 

Número de horas Investigador invitado Contenidos temáticos 
4 Dr. Donald Court In vivo genetic engineering by homologous 

recombination
4 Dr. David Romero Camarena El genoma de Rhizobium etli: de la fluidez a 

la función 
4 Dra. Tere Tusié Análisis de polimorfismos susceptibles a 

diabetes en la población mexicana 
4 Dr. Julio Collado Vides Bioinformática de Rhizobium etli y 

Escherichia coli
4 Dr. Richard A. Gibbs Molecular Technologies for mapping and 

sequencing [14,15] 
4 Dr. Federico Sánchez Genómica de frijol 
4 Dr. Guillermo Dávila Preguntas e ideas sobre la evolución 

molecular del genoma de Rhizobium 
4 Dr. Gerardo Jimenez Sánchez Medicina Genómica 
4 Dra. Sandrine Dudoit Statistical Challenges in Genomics [20,21] 
4 Dr. Xavier Soberón Evolución de proteínas 
4 Dr. Jaime Mora Célis Algunos Aspectos de Genómica Comparativa 

de Ortólogos de Rhizobiales 
4 Dra. Pamela Silver Designing Biological Systems [30] 
4 Dr. Alejandro Alagón Análisis y detección de toxinas mediante 

análisis genómico 
4 Dr Lourdes Girard Genómica de Rhizobium etli 
4 Dr. Sergio Encarnación Proteómica y Transcriptómica de Rhizobium 

etli 
4 Dra. Alicia González  Genómica en levadura 

64 Total de Horas 
*Este es un programa que ejemplifica qué tipo de temas se abordan en los seminarios, cambia en cada 
curso. 
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BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Artículos originales de revistas científicas. 

 
• Copeland, N.G., N.A. Jenkins, and D.L. Court, Recombineering: a powerful new tool for mouse functional genomics. Nat 

Rev Genet, 2001. 2(10): p. 769-779. 
• Yu, D., et al., An efficient recombination system for chromosome engineering in Escherichia coli. Proceedings of the 

National Academy of Sciences, 2000. 97(11): p. 5978-5983. 
• Brom, S., et al., Transfer of the Symbiotic Plasmid of Rhizobium etli CFN42 Requires Cointegration with p42a, Which 

May Be Mediated by Site-Specific Recombination. J. Bacteriol., 2004. 186(22): p. 7538-7548. 
• Canizales-Quinteros, S., et al., A novel ARH splice site mutation in a Mexican kindred with autosomal recessive 

hypercholesterolemia. Human Genetics, 2005. 116(1): p. 114-120. 
• Clement, H., et al., Isolation and characterization of a novel toxin from the venom of the spider Grammostola rosea that 

blocks sodium channels. Toxicon, 2007. 50(1): p. 65-74. 
• Cruz-Ramirez, A., et al., Phospholipase DZ2 plays an important role in extraplastidic galactolipid biosynthesis and 

phosphate recycling in Arabidopsis roots. Proceedings of the National Academy of Sciences, 2006. 103(17): p. 6765-
6770. 

• The International HapMap Project. Nature, 2003. 426(6968): p. 789-796. 
• Genome sequence of the Brown Norway rat yields insights into mammalian evolution. Nature, 2004. 428(6982): p. 493-

521. 
• Estrada-Navarrete, G., et al., Agrobacterium rhizogenes Transformation of the Phaseolus spp.: A Tool for Functional 

Genomics. Molecular Plant-Microbe Interactions, 2006. 19(12): p. 1385-1393. 
• Gonzalez, V., et al., The partitioned Rhizobium etli genome: Genetic and metabolic redundancy in seven interacting 

replicons. Proceedings of the National Academy of Sciences, 2006. 103(10): p. 3834-3839. 
• Guerrero, C.A., et al., Salt-dependent expression of ammonium assimilation genes in the halotolerant yeast, 

Debaryomyces hansenii. Current Genetics, 2005. 47(3): p. 163-171. 
• Hernandez, G., et al., Phosphorus Stress in Common Bean: Root Transcript and Metabolic Responses. Plant Physiol., 

2007. 144(2): p. 752-767. 
• Huertas-Vazquez, A., et al., Familial Combined Hyperlipidemia in Mexicans: Association With Upstream Transcription 

Factor 1 and Linkage on Chromosome 16q24.1. Arterioscler Thromb Vasc Biol, 2005. 25(9): p. 1985-1991. 
• Rubin, D., S. Dudoit, and M.J. van der Laan, A Method to Increase the Power of Multiple Testing Procedures Through 

Sample Splitting. UC Berkely Division of Biostatistics Working Paper Series, 2006. Working Paper 171. 
• Wang, Y., L.P. Zhao, and S. Dudoit, A Fine-Scale Linkage-Disequilibrium Measure Based on Length of Haplotype 

Sharing. The American Journal of Human Genetics, 2006. 78(4): p. 615-628. 
• Monroy-Lagos, O., et al., Improvement of an Unusual Twin-Arginine Transporter Leader Peptide by a Codon-Based 

Randomization Approach. Appl. Environ. Microbiol., 2006. 72(5): p. 3797-3801. 
• Osuna, J., et al., Protein evolution by codon-based random deletions. Nucl. Acids Res., 2004. 32(17): p. e136-. 
• Piñero, S., et al., Tyrosinase from Rhizobium etli Is Involved in Nodulation Efficiency and Symbiosis-Associated Stress 

Resistance. Journal of Molecular Microbiology and Biotechnology, 2007. 13(1-3): p. 35-44. 
• Ramirez, M., et al., Sequencing and Analysis of Common Bean ESTs. Building a Foundation for Functional Genomics. 

Plant Physiol., 2005. 137(4): p. 1211-1227. 
• Romero, S., et al., Metabolic Engineering of Bacillus subtilis for Ethanol Production: Lactate Dehydrogenase Plays a Key 

Role in Fermentative Metabolism. Appl. Environ. Microbiol., 2007. 73(16): p. 5190-5198. 
• Velázquez-Arellano, A. and S. Encarnación, Role of Proteomics in the Study of Nutrition. Journal of Nutrigenetics and 

Nutrigenomics, 2008. 1(1-2): p. 55-58. 
• Velazquez-Cruz, R., et al., Association of PDCD1 polymorphisms with childhood-onset systemic lupus erythematosus. 

Eur J Hum Genet, 2007. 15(3): p. 336-341. 
• Ajo-Franklin, C.M., et al., Rational design of memory in eukaryotic cells. Genes Dev., 2007. 21(18): p. 2271-2276. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Presentación de artículos por alumnos. 
Discusión de artículos científicos. 
Presentación oral de un tema de frontera por parte del investigador invitado. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Participación de los alumnos en la discusión de artículos previa al seminario. 
Participación de los alumnos durante el seminario.  
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Investigador(a) con grado de Doctor(a) que trabaje en la frontera del conocimiento de alguna de las áreas 
que cubren las ciencias genómicas, proveniente de alguna Institución de reconocida calidad académica. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 GENÓMICA INTEGRATIVA 3 (4) SEXTO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 3 2 8 
NIVEL INTEGRATIVO 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda los conceptos centrales de la biología de sistemas y se familiarice 
con los fundamentos teóricos que subyacen los principales formalismos así como con temas de 
investigación en esta disciplina con distintos enfoques, tipos de modelaje y herramientas experimentales; 
con el fin de que adquiera una habilidad crítica de este tipo de análisis; así como que conozca las 
herramientas de modelaje disponibles y adquiera las habilidades para poder dominar otras. Que el alumno 
ponga en uso el conocimiento adquirido durante su carrera, en el reto de una visión integrativa de 
organismos y sistemas en algunos de los retos actuales de esta disciplina.
 
METODOLOGÍA: Estos cursos integrativos son de áreas de frontera en la genómica con el fin de que  los 
alumnos las puedan incorporar en su formación. Tienen un fuerte componente autodidacta ya que el 
alumno deberá esmerarse en identificar los elementos clave de las disciplinas, así como generar 
proyectos en estas áreas. Estos cursos se irán elaborando y/o modificando previamente al inicio de su 
semestre correpondiente con el fin de que los estudiantes puedan proponer el mejor abordaje de las áreas 
emergentes de las ciencias genómicas y pongan en práctica de manera integral los conocimientos 
adquiridos durante los niveles básico y avanzado. Este programa ejemplifica la temática de estos 
cursos, misma que puede cambiar cada semestre.
 
Número de Horas: Contenidos temáticos: 

5 
10 
10 
10 

 
15 

 
 
 

20 
 
 
 
 

10 

1. Introducción a la biología de sistemas  
2. Revisión de fundamentos matemáticos  
3. Introducción a la Teoría de Redes  
4. Representación y propiedades topológicas de Redes de Regulación 
Transcripcional y Metabólicas 
5. Análisis de redes metabólicas y redes transcripcionales en estado 
estacionario 

5.1 Análisis de Balance de Flujos.  
5.2 Restricciones y principios de optimización.  

6. Modelación dinámica de redes metabólicas y su correspondiente escala 
asociada  

6.1 Modelos Estocásticos.  
6.2 Dinámica Booleana de redes de regulación transcripcional.  
6.3 Fundamentos de cinética química y equilibrio en mecanismos elementales 
/  dinámica de redes metabólicas.  

7. Termodinámica y su implicación en modelos de redes metabólicas a 
escala genomica 
 

80 Total de Horas 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Artículos originales y actualizados de revistas científicas.  
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• Alon, U., An Introduction to Systems Biology: Design Principles of Biological Circuits. 1 edition ed. 2006: 
Chapman & Hall/CRC. 320. 

• Davidson, E.H., Genomic Regulatory Systems: Development and Evolution. 1st edition ed. 2001: Academic 
Press. 261. 

• Hucka, M., et al., The systems biology markup language (SBML): a medium for representation and exchange 
of biochemical network models. Bioinformatics, 2003. 19(4): p. 524-531. 

• Ideker, T., T. Galitski, and L. Hood, A NEW APPROACH TO DECODING LIFE: Systems Biology. Annual 
Review of Genomics and Human Genetics, 2001. 2(1): p. 343-372. 

• Kitano, H., Foundations of Systems Biology. 1 edition ed. 2001: The MIT Press. 320. 
• Kitano, H., Systems Biology: A Brief Overview. Science, 2002. 295(5560): p. 1662-1664. 
• Newman, M., A.L. Barabasi, and D.J. Watts, The Structure and Dynamics of Networks. 1 edition ed. 2006: 

Princeton University Press. 624. 
• Palsson, B.O., Systems Biology: Properties of Reconstructed Networks. 1 edition ed. 2006: Cambridge 

University Press. 334. 
• Weckwerth, W., METABOLOMICS IN SYSTEMS BIOLOGY. Annual Review of Plant Biology, 2003. 54(1): p. 

669-689. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos de revistas científicas  
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Exposición de los temas por parte del profesor con la participación activa de los alumnos. 
Exposición y discusión de artículos recientes de investigación relacionados con la biología de sistemas, a 
desarrollar por parte de los alumnos asesorados por el profesor. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Exámenes escritos.  
Tareas.  
Lectura y exposición de artículos de investigación relacionada con biología de sistemas.  
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas, Biomédicas, Físicas, Físico-Matemáticas o Matemáticas. 
Esta materia requiere de la participación de varios asesores con distintos perfiles, entre los que se 
encuentran los antes mencionados. 
 
 



 118

UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 TRABAJO DE INVESTIGACIÓN 1(2,3,4,5,6) SÉPTIMO Y OCTAVO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

TALLER OBLIGATORIA 96 6 0 6 
NIVEL DE INVESTIGACIÓN 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno adquiera una formación integral en las ciencias genómicas a través de su 
trabajo en proyectos de investigación o actividades profesionales, así mismo que adquiera la capacidad de 
interactuar con grupos de trabajo en ciencias genómicas en la generación de resultados, discusión y 
evaluación. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Enseñanza tutoral con sesiones periódicas de discusión y análisis. Realización de uno o varios proyectos 
de investigación o actividad profesional, bajo la asesoría de uno o varios tutores de México o el extranjero. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Participación activa del estudiante en el trabajo de investigación o actividad profesional, así como en las 
sesiones de discusión y análisis. Se deberá evaluar la capacidad del estudiante para enfrentarse a 
problemas de investigación y/o a actividades profesionales en algún área de la genómica. Cada curso será 
evaluado por un tutor que puede ser el mismo durante las seis asignaturas o bien variar. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Investigador(a) con grado de Doctor(a) que trabaje en la frontera del conocimiento de alguna de las áreas 
que abarcan las ciencias genómicas, en alguna Institución nacional o extranjera de alta calidad 
académica. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 

 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 SEMINARIO DE INVESTIGACIÓN 1 (2) SÉPTIMO Y OCTAVO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

SEMINARIO OBLIGATORIA 96 4 2 10 
NIVEL DE INVESTIGACIÓN 
TIPO TEÓRICO-PRÁCTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno adquiera una formación integral en las ciencias genómicas a través de su 
capacidad de interactuar, discutir y cuestionar en seminarios con grupos de trabajo en ciencias 
genómicas, con lo que formará su criterio de investigación. 
 
METODOLOGÍA DIDÁCTICA: Seminarios de la institución(es) a la(s) que esté adscrito el estudiante 
durante su trabajo de investigación. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
Enseñanza tutoral. Realización de sesiones periódicas de discusión y análisis.  
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Participación activa del estudiante en las sesiones de discusión y análisis. Se deberá evaluar la capacidad 
del estudiante para enfrentarse a problemas de investigación y/o a actividades profesionales en algún área 
de la genómica. Cada curso será evaluado por el tutor con el que desarrolla su trabajo de investigación. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Investigador(a) con grado de Doctor(a) que trabaje en la frontera del conocimiento de alguna de las áreas 
que abarcan las ciencias genómicas, en alguna Institución nacional o extranjera de alta calidad 
académica. 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
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LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS 
 
 

PROGRAMA DE ASIGNATURA 
 
 

CLAVE NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE 
 TÓPICO SELECTO 1 (2,3,4) SÉPTIMO Y OCTAVO 
MODALIDAD CARÁCTER HORAS 

SEMESTRE 
HORA/SEMANA 

TEÓRICAS            PRÁCTICAS 
CRÉDITOS 

CURSO OBLIGATORIA 80 5 0 10 
NIVEL DE INVESTIGACIÓN 
TIPO TEÓRICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno tome cursos especializados sobre temas de interés y relevancia para su 
Trabajo de Investigación que le permitan completar su formación teórica de acuerdo a necesidades 
específicas del área de interés. 
 
METODOLOGÍA DIDÁCTICA: Cursos temáticos ofrecidos por los programas de posgrado de la 
Universidad Nacional Autónoma de México, ya sea a nivel maestría o doctorado. 
 
Curso: PATOLOGÍA CELULAR Y MOLECULAR DEL CÁNCER 
(Doctorado en Ciencias Biomédicas) Semestre 2008-2
Contenidos temáticos: 

1. Definición e historia de la investigación en cáncer. 
2. La célula normal y cancerosa. 
3. Bioquímica de la célula maligna. 
4. Clasificación histológica de las neoplasias. 
5. Cromosomas y cáncer. 
6. Proto-oncogenes y oncogenes. 
7. Genes supresores de tumor (anti-oncogenes). 
8. Importancia del cáncer en la epidemiología nacional y mundial. 
9. Mutaciones y cáncer. 
10. Fenómenos epigenéticos en el origen del cáncer. 
11. Telómeros, telomerasa y cáncer. 
12. Apoptosis y cáncer.  
13. Senescencia y cáncer. 
14. Invasividad y metástasis. 
15. Expresión génica y microarreglos en cáncer 
16. Agentes biológicos en la génesis del cáncer. 
17. Hemangiogénesis y linfangiogénesis en cáncer. 
18. Ambiente y cáncer. 
19. Terapia génica en cáncer. 
20. Stem cell en el cáncer. 
21. Agregación familiar del cáncer y susceptibilidad genética. 
22. Inmunidad y cáncer. 
23. Diagnóstico molecular y aplicaciones en la clínica. 

*Este es un ejemplo de los cursos que se ofrecen en los programas de posgrado y que pueden ser tomados como 
Tópicos Selectos. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
 
 
 
SUGERENCIAS DIDÁCTICAS: 
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De acuerdo al tópico seleccionado. 
 
SUGERENCIAS DE EVALUACIÓN: 
Evaluación a criterio de los tutores del tópico seleccionado. 
 
PERFIL PROFESIOGRÁFICO: 
Licenciado(a) en Ciencias Genómicas; Doctor(a) en Ciencias Biológicas, Bioquímicas, Biomédicas, 
Ciencias de la Computación, Bioinformática, Matemáticas o Estadísta 
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RESUMEN EJECUTIVO 
 
La Licenciatura en Ciencias Genómicas fue creada en el año de 2003 por acuerdo del 

Honorable Consejo Universitario de la UNAM. La primera generación inició sus cursos en 

agosto de 2003 (semestre 2004-1). De los estudiantes de esta generación, 19 han obtenido 

su título de Licenciado(a) en Ciencias Genómicas y se espera que los cinco que continúan 

inscritos, todos ellos regulares, se titulen antes de julio de 2008. En la actualidad se cuenta 

con cuatro generaciones además de la 2004. 

 
Dadas las características especiales de las ciencias genómicas en relación con su naturaleza 

multidisciplinaria y a su continuo avance, desde el inicio de la Licenciatura se estableció el 

compromiso de realizar una evaluación global de los resultados y de analizar si el plan de 

estudios pudiera ser optimizado. El resultado de esta evaluación y análisis es el proyecto  

MODIFICACION DEL PLAN Y PROGRAMAS DE ESTUDIO DE LA LICENCIATURA EN 
CIENCIAS GENÓMICAS. 
 

1. Razones principales por las que se elaboró el proyecto 
 
La evaluación del estado actual de la licenciatura fue realizada con base en las estadísticas 

de la licenciatura desde su creación hasta la fecha y con reuniones del Coordinador con 

representantes de las cinco generaciones de estudiantes que ha tenido la licenciatura, con 

profesores de las distintas asignaturas y con líderes extranjeros del área de ciencias 

genómicas. De esta evaluación se concluye que la Licenciatura en Ciencias Genómicas es 

de muy alta calidad académica y que está cumpliendo con los objetivos propuestos. Durante 

estas reuniones se detectaron también algunos puntos que pudieran optimizarse. En 

consecuencia, se decidió hacer un análisis profundo del plan de estudios actual para 

optimizarlo y actualizarlo. 

 

La revisión del plan de estudios actual para detectar puntos que pudieran optimizarse la 

realizó el Coordinador apoyándose en las siguientes acciones: reuniones semanales con 

representantes de los estudiantes de las cinco generaciones; reuniones plenarias con los 

estudiantes de cada generación; reuniones con profesores de asignatura en forma individual, 

por áreas de conocimiento y por semestre en el que participan; reuniones con los ayudantes 

de profesor; reuniones con investigadores nacionales y extranjeros que se encuentran en la 

frontera del conocimiento en el área de las ciencias genómicas. 
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Las principales conclusiones obtenidas de este análisis fueron los siguientes: 

1. La licenciatura presenta una enorme demanda; hasta la fecha han presentado el 

concurso interno para ingresar 1,032 candidatos. Es importante destacar que la alta 

demanda continúa. El registro de aspirantes para la generación 2009 se inició el 15 de 

febrero y permaneció abierto hasta el 15 de abril., registrándose 449 aspirantes. 

2. La licenciatura presenta requisitos de admisión de alto nivel académico. De los 1032 

aspirantes a ingresar se han aceptado 169 corresponden al 19% de la demanda. Es 

importante observar que el porcentage de aceptados ha disminuido cada año, lo cual se 

debe tanto a una demanda más alta, como a un incremento en el nivel académico que se 

pide a los estudiantes para ser aceptados. 

3. La licenciatura presenta un índice de deserción muy bajo y concentrado 

fundamentalmente en los primeros semestres. De las 20 deserciones que ha habido, 13 

se han dado en el transcurso del primer año. 

4. La licenciatura presenta un índice de reprobación muy bajo. De las 3136 asignaturas-

alumno que se han calificado, únicamente 61 (2%) han sido reprobadas en examen 

ordinario. Es importante notar que dos alumnos fueron responsables de la reprobación 

de 21 asignaturas-alumno y que estos alumnos no se encuentran inscritos en la 

actualidad. De las 61 asignaturas-alumno reprobadas en examen ordinario, 42 han sido 

aprobadas en examen extraordinario. Del total de alumnos inscritos actualmente,  

únicamente 3 se encuentran en situación irregular. 

5. Los estudiantes de la licenciatura presentan calificaciones altas. El promedio global 

incluyendo a todos los alumnos (los titulados más los inscritos actualmente) es de 8.9. 

6. El plan de estudios actual tiene poca flexibilidad. La proporción de asignaturas 

obligatorias es muy alta y la seriación es muy estricta. 

7. El plan actual está diseñado por ejes temáticos relativamente independientes y descuida 

la integración horizontal a lo largo de la licenciatura.En algunos casos se detecta que 

para comprender óptimamente una asignatura debería contarse con el conocimiento de 

otras asignaturas que en el plan actual se ofrecen en forma simultanea o, en ocasiones, 

en semestres posteriores. 

8. Existen algunas asignaturas que no son fundamentales para la formación en ciencias 

genómicas a nivel de licenciatura. Como ejemplo se puede citar la asignatura Inteligencia 

Artificial. 

9. Existen carencias importantes. En particular destacan la ausencia de asignaturas 

enfocadas al análisis de genomas modelos y a la genómica humana. 
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10. Dada la carga académica de cada uno de los ejes temáticos, algunos de los cuales 

terminan hasta el séptimo semestre, los estudiantes tienen poca oportunidad de 

participar en asignaturas o actividades que integren a las diferentes áreas del 

conocimiento que conforman las ciencias genómicas. 

11. Una situación que no se conocía al inicio de la licenciatura es que prácticamente el 100% 

de los estudiantes están convencidos que su preparación no debe terminar a nivel de 

licenciatura y que desean continuarla con estudios de posgrado. 

 

2. Aspectos más relevantes de la propuesta de modificación del plan de 

estudios 

 
2.1 Objetivo general del plan de estudios 

El plan de estudios propuesto tiene como objetivo general el cubrir la necesidad de formar 

los recursos humanos que requiere nuestro país para lograr un desarrollo óptimo de las 

ciencias genómicas. Como se ha mencionado, las ciencias genómicas están incidiendo en 

una amplia gama de la actividad humana tanto en niveles académicos, como profesionales. 

Si México quiere participar en este desarrollo, es fundamental que posea investigadores y 

profesionales que cubran el perfil interdisciplinario e integrativo inherente a las ciencias 

genómicas.  

 

Es importante aclarar que el plan de estudios de la Licenciatura en Ciencias Genómicas 

representa la primera etapa en la formación de los futuros investigadores y profesionistas en 

ciencias genómicas. La formación completa requiere continuar el desarrollo de los 

estudiantes con estudios de posgrado y con entrenamiento a nivel posdoctoral. En este 

contexto es importante destacar que casi la totalidad de todos los alumnos egresados o 

inscritos actualmente en la licenciatura tienen dentro de sus planes la realización de estudios 

de posgrado. La modificación propuesta al plan de estudios contempla la posibilidad de 

iniciar estudios de posgrado durante el último año de la licenciatura. 

2.2 Perfiles: ingreso, intermedios, egreso y profesional 

Perfil de ingreso 

La Licenciatura en Ciencias Genómicas (LCG) ofrece una formación académica que es a la 

vez apasionante y demandante. El aspirante a la LCG, egresado de un bachillerato, debe 

poseer una serie de aptitudes, cualidades y conocimientos que faciliten el camino a la 
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excelencia académica. Por su particular relevancia destacan: 

-Creatividad 

-Actitud crítica 

-Capacidad de integración 

-Avidez por el nuevo conocimiento 

-Compromiso, disciplina y constancia 

-Conocimiento sólido en matemáticas, química y biología  

-Comprensión del idioma inglés 

 

Perfiles intermedios 

El plan de estudios propuesto se encuentra estructurado en cuatro etapas o niveles de 

formación. Cada uno de los niveles presenta perfiles específicos de formación que resultan 

indispensables para acceder al siguiente nivel. 

 

Al terminar la primera etapa o nivel básico, el estudiante habrá asimilado los conocimientos 

fundamentales de las diferentes disciplinas que forman las bases de las ciencias genómicas: 

biología celular, bioquímica, biología molecular, genética, evolución, computación, estadística 

y matemáticas. Es importante aclarar que la formación en matemáticas y en estadística se 

completa al terminar la segunda etapa. Además, el estudiante estará familiarizado con las 

diferentes bases de datos y programas comúnmente utilizados en las ciencias genómicas y 

con las estrategias experimentales más utilizadas. Asimismo dominará la comprensión de 

textos en idioma inglés. Dicho en otras palabras, el estudiante poseerá un lenguaje y 

conocimiento en todas las disciplinas básicas que sustentan a las ciencias genómicas. 

 

Al concluir la segunda etapa o nivel avanzado, el estudiante habrá terminado su formación 

en matemáticas y en estadística y poseera un conocimiento claro de las distintas áreas de 

estudio interdisciplinario de las ciencias genómicas: bioinformática, genómica funcional y 

genómica evolutiva. Además contará con un amplio conocimiento de los genomas usados 

como modelos, con especial énfasis en la genómica humana y en los aspectos éticos, 

sociales y legales que derivan de los avances en las ciencias genómicas. Al terminar esta 

etapa el estudiante estará preparado para entender investigación de vanguardia en ciencias 

genómicas y para abordar los problemas de tipo integral le son característicos. Así mismo, 

contará con la posesión del idioma inglés. 
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Al terminar la tercera etapa o nivel integrativo, el estudiante habrá desarrollado una madurez 

que le permita comprender literatura de vanguardia sobre los distintos aspectos que cubre la 

genómica y participar en discusiones con líderes nacionales e internacionales del área. 

Además, estará capacitado para abordar problemas genómicos complejos que requieran del 

concurso de distintas disciplinas. Es de destacarse que en la actualidad son relativamente 

pocos los investigadores y profesionistas que posean individualmente esta capacidad 

integrativa. Al terminar el nivel integrativo el estudiante estará capacitado para ingresar a un 

posgrado en cualquier área relacionada con las ciencias genómicas. 

 

Perfil de egreso 

El egresado poseerá un amplio cuerpo de conocimientos, incluyendo conocimientos 

fundamentales relacionados con las disciplinas que sustentan a las ciencias genómicas, y 

con las ramas avanzadas de la genómica: la bioinformática, la genómica funcional y la 

genómica evolutiva, así como los modelos de estudio mas importantes de la genómica, en 

particular el genoma humano. 

 

Tendrá habilidades en relación a la integración de las distintas disciplinas, al planteamiento 

de problemas genómicos complejos y a la participación en su solución. Dominará el idioma 

inglés y podrá entender literatura de vanguardia, participar en seminarios y presentaciones 

formales, discutir con líderes académicos, y realizar investigación o actividades profesionales 

relacionadas con las ciencias genómicas. 

 

De particular importancia es que el egresado habrá desarrollado una actitud crítica y 

fundamentada en relación a las implicaciones éticas, sociales y legales de las ciencias 

genómicas.  

 

Perfil profesional 

El Licenciado en Ciencias Genómicas es el profesional que tiene conocimientos avanzados 

en genómica, incluyendo la bioinformática, la genómica funcional y la genómica evolutiva; 

por lo que cuenta no sólo con los elementos académicos que le permiten, si así lo desea, 

continuar con estudios de posgrado para desenvolverse de manera óptima en el ámbito de la 

investigación, sino también con elementos suficientes para incorporarse al aparato 

productivo o a la docencia especializada. está altamente capacitado para incorporarse y 
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colaborar en forma crítica y creativa en grupos de investigación  científica y para diseñar e 

implementar áreas de trabajo en ciencias genómicas en el sector productivo.  

A su vez, colabora eficientemente con grupos interdisciplinarios de profesionales en la 

resolución de problemas prácticos. Asesora a otros profesionales sobre los alcances, 

limitaciones e idoniedad de las estrategias de las ciencias genómicas tanto en instancias de 

investigación básica y aplicada , como en el aparato productivo. 

Su ámbito laboral se encuentra en instituciones de investigación y de educación superior en 

los sectores público y privado, así como en industrias de biotecnología, farmacéutica, 

agropecuaria y alimentaria. 

 

2.3 Elementos más importantes de la estructura y organización del plan de 

estudios 

El plan de estudios propuesto contiene un total de ocho semestres. Comprende 384 créditos 

de los cuales 256 son obligatorios y 128 son optativos. Estos créditos corresponden a 48 

asignaturas de las cuales 32 son obligatorias y 16 son optativas. 

 

El plan de estudios propuesto está estructurado en cuatro etapas o niveles de integración. El 

primer nivel o nivel básico corresponde a los semestres 1 y 2, y comprende las disciplinas 

que forman las bases de las ciencias genómicas. Las asignaturas comprendidas en este 

nivel son: Matemáticas 1 (Matemáticas Discretas), Matemáticas 2 (Álgebra Lineal), Principios 

de Programación, Computación, Principios de Estadística, Biología Celular, Bioquímica, 

Biología Molecular, Genética, Principios de Evolución y dos seminarios. El seminario 1 

corresponde a la Introducción a la Bioinformática y el seminario 2 está relacionado con los 

principales enfoques que utiliza la genómica en el laboratorio. Este nivel comprende 12 

asignaturas, todas obligatorias, que abarcan 96 créditos.  

 

En el segundo nivel o nivel avanzado, que comprende los semestres 3 y 4, se termina la 

educación en matemáticas con las asignaturas Matemáticas 3 (Cálculo) y Matemáticas 4 

(Ecuaciones Diferenciales). En este nivel se cursan las asignaturas que comprenden las 

grandes ramas de la genómica: bioinformática combinada con estadística (Bioinformática y 

Estadística 1 y 2); genómica funcional (Genómica Funcional 1 y 2); genómica evolutiva 

(Genómica Evolutiva 1 y 2) y los modelos genómicos más utilizados en las ciencias 

genómicas: virus, bacterias, levaduras, plantas y animales (Modelos Genómicos y Seminario 

3), con especial énfasis en el genoma humano (Genómica Humana) y en las implicaciones 
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éticas, sociales y legales de la genómica (Seminario 4). Este nivel comprende 12 

asignaturas, todas obligatorias, que abarcan 96 créditos. 

 

El tercer nivel o nivel integrativo, que comprende los semestres 5 y 6, está dedicado a la 

participación del estudiante en actividades que requieren de la integración de los 

conocimientos adquiridos en los primeros dos niveles. Este nivel comprende las asignaturas 

Fronteras de la Genómica 1-4 y Genómica en México 1-4. Estas asignaturas están formadas 

por módulos basados en la interacción directa de los estudiantes con investigadores del 

extranjero, líderes en diferentes aspectos de las ciencias genómicas, o con investigadores 

del país que estén abordando problemas genómicos de frontera. Cada módulo, 

correspondiente a la interacción con un investigador, comprende tres actividades: revisión de 

artículos recientes del investigador o relacionados con el área que cultiva, seminario de 

varias horas con el investigador y discusiones informales de grupos de alumnos con el 

investigador. Cada una de estas ocho asignaturas está formada por 6 módulos. En total los 

estudiantes están expuestos a la interacción con 48 investigadores, 24 del extranjero y 24 de 

México. Se considera que estas asignaturas son únicas e indispensables para la formación 

integral del estudiante y su introducción formal en el currículum de la licenciatura representa 

uno de los logros más importantes del plan de estudios propuesto. Estas asignaturas tienen 

carácter obligatorio. Las otras cuatro asignaturas del nivel integrativo corresponden a temas 

de frontera que requieren la integración de los conocimientos de distintas disciplinas en el 

planteamiento de problemas fundamentales de la genómica actual. Estas asignaturas tienen 

carácter de optativas y deberán ser aprobadas por el Comité Académico para cada 

estudiante. Como ejemplo de estas asignaturas se encuentran la Biología de Sistemas, que 

pretende entender en forma integrada y por medio de abstracciones matemáticas la fisiología 

celular; la conjunción de la biología del desarrollo con la evolución, recientemente bautizada 

como Evo-Devo; el análisis de paquetes de datos de distintos problemas genómicos 

obtenidos por diversos laboratorios, etc. Se pretende que estas asignaturas varíen en función 

a los avances mas recientes de la genómica. En total este nivel comprende 12 asignaturas, 8 

obligatorias y cuatro optativas con un total de 96 créditos. 

 

El cuarto nivel o nivel de investigación que comprende los semestres 7 y 8 representa la 

inmersión del estudiante en las actividades propias de la genómica. En este nivel todas las 

asignaturas son optativas y deben ser aprobadas por el Comité Académico con un programa 

ad hoc para cada estudiante. Este nivel comprende un total de seis asignaturas de trabajo de 
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investigación, cuatro de tópicos selectos y dos de seminario de investigación. Todas las 

asignaturas pueden realizarse tanto en México como en el extranjero, pueden incluir a uno o 

varios laboratorios de investigación tanto de corte académico, como industrial, y pueden 

llevarse a cabo tanto en el sector público, como en el privado. Mas aún, todo este nivel 

puede hacerse equivalente al inicio de un posgrado, tanto a nivel de maestría como de 

doctorado. Este nivel abarca un total de 12 asignaturas, todas ellas optativas, con un total de 

96 créditos. Está previsto que todos los créditos puedan ser cubiertos por las actividades 

académicas que se requiere acreditar en el primer año de posgrados afines de la UNAM. 

 

Es importante destacar que la licenciatura tiene un nivel académico reconocido 

internacionalmente. Éste se ha logrado implementando seminarios y pláticas informales entre 

los alumnos e investigadores visitantes del extranjero. El mapa curricular del plan de estudios 

propuesto fue enviado a varios investigadores líderes en el área de la genómica que han 

participado en estas actividades, pidiéndoles su opinión sobre la calidad del plan de estudios 

y de los estudiantes. 

 

El análisis de las opiniones vertidas indica, en forma contundente, que el currículum de la 

licenciatura proporciona al estudiante la educación multidisciplinaria e integrativa requerida y 

que la calidad académica de los estudiantes es excepcional, comparándose con estudiantes 

avanzados de las más prestigiadas universidades del mundo. 

 

2.4 Seriación propuesta 

Una de las características fundamentales del plan de estudios propuesto es su estructuración 

en niveles sucesivos donde cada nivel presenta un mayor y más complejo grado de 

integración. La carencia de conocimiento sólido de las asignaturas de un nivel precedente 

afecta en forma importante al siguiente nivel. Por este motivo se propone una seriación por 

niveles. Se ha discutido ampliamente si esta seriación por niveles pudiera presentar un cuello 

de botella que pudiera detener el avance de los estudiantes. Además del argumento 

relacionado con la importancia de adquirir todos los conocimientos, habilidades y actitudes 

correspondientes al nivel precedente, hay que tomar en cuenta que la Licenciatura cuenta 

con un proceso de selección muy estricto y que el índice de reprobación de asignaturas es 

muy bajo, concentrándose importantemente en el primer año. Nuestra experiencia indica que 

en general la reprobación revela errores en la selección o bien una baja vocación del 

estudiante en relación a la integración de ciencias exactas con ciencias naturales. En todo 
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caso, para que un estudiante que no haya acreditado todas las asignaturas de un nivel 

pueda inscribirse al siguiente, se requiere de la aprobación del Comité Académico. El propio 

Comité indicará las condiciones y requisitos que el estudiante deberá satisfacer. 

En relación a la seriación entre asignaturas en un mismo nivel, se ha disminuido al mínimo. 

En efecto, el plan propuesto presenta sólo dos seriaciones obligatorias de este tipo: 

computación requiere haber acreditado principios de programación, y Matemáticas 4 

(ecuaciones diferenciales) requiere haber acreditado matemáticas 3 (cálculo). En ambos 

casos la asignatura precedente es indispensable para la comprensión adecuada de la 

materia seriada. 
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2.5 Mapa curricular del plan de estudios propuesto 

 

MAPA CURRICULAR DE LA LICENCIATURA EN CIENCIAS GENÓMICAS (2008) 

SEMESTRE ASIGNATURAS TOTAL SEMESTRE 

NIVEL BÁSICO 

1 
Matemáticas 

1 
Principios de 
Programación 

Biología 
Celular Bioquímica 

Biología 
Molecular Seminario 1 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=6(8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) 

2 
Matemáticas 

2 Computación 
Principios de 
Estadística Genética 

Principios de 
Evolución Seminario 2 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=21  
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=6(8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) 

NIVEL AVANZADO 

3 
Matemáticas 

3 

Bioinformática 
y Estadística 

1 
Genómica 

Funcional 1 
Genómica 
Evolutiva 1 

Modelos 
Genómicos Seminario 3 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=21   
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=6 (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) 

4 
Matemáticas 

4 

Bioinformática 
y Estadística 

2 
Genómica 

Funcional 2 
Genómica 
Evolutiva 2 

Genómica 
Humana Seminario 4 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=21   
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=6 (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) 

NIVEL INTEGRATIVO 

5 
Genómica 

Integrativa 1 
Genómica 

Integrativa 2 

Fronteras de 
la Genómica 

1 

Fronteras de 
la Genómica 

2 
Genómica en 

México 1 
Genómica en 

México 2 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=6(8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) 

6 Genómica 
Integrativa 3 

Genómica 
Integrativa 4 

Fronteras de 
la Genómica 

3 

Fronteras de 
la Genómica 

4 
Genómica en 

México 3 
Genómica en 

México 4 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=6(8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) 

NIVEL DE INVESTIGACIÓN 

7 

Trabajo de 
Investigación 

1 

Trabajo de 
Investigación 

2 

Trabajo de 
Investigación 

3 
Tópico 

Selecto 1 
Tópico 

Selecto 2 
Seminario de 

Investigación 1 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=14   

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=6 (6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

8 

Trabajo de 
Investigación 

4 

Trabajo de 
Investigación 

5 

Trabajo de 
Investigación 

6 
Tópico 

Selecto 3 
Tópico 

Selecto 4 
Seminario de 

Investigación 2 

Créditos= 48   
Horas Teóricas=14   

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=6 (6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

        
Créditos= 384   

Horas Teóricas=157   
Horas Prácticas=70   

Asignaturas=48 Pensum académico 3632           
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3. Tabla comparativa de las características generales de los planes de estudio 
vigente y propuesto 

 

TABLA COMPARATIVA DE LAS CARACTERÍSTICAS GENERALES 
DE LOS PLANES DE ESTUDIOS VIGENTE Y PROPUESTO 

CARACTERÍSTICAS PLAN DE ESTUDIOS 
VIGENTE PROPUESTO 

AÑO DE APROBACIÓN 2003 2008 
DURACIÓN (SEMESTRES) 9 8 
PENSUM ACADÉMICO 3792 Horas 3632 Horas 
TOTAL DE ASIGNATURAS 38 48 
Obligatorias 34 32 
Optativas 4 16 
Teóricas 20 25 
Prácticas 2 6 
Teórico-Prácticas 16 17 
TOTAL DE CRÉDITOS 406 384 
Obligatorios 326 224 
Optativos 80 160 

ESTRUCTURA GENERAL 

POR EJES TEMÁTICOS: POR NIVELES DE INTEGRACIÓN: 
*Biología Genómica y Evolución *Nivel Básico 

*Genómica Funcional *Nivel Avanzado 
*Computación *Nivel Integrativo 
*Matemáticas *Nivel de Investigación 

*Crítico-Formativo   

ETAPAS DE FORMACIÓN 

2 ETAPAS: 4 NIVELES: 
*Etapa Básica (7 Semestres) *Nivel Básico (2 Semestres) 
*Etapa Profesional (2 Semestres) *Nivel Avanzado (2 Semestres) 

  *Nivel Integrativo (2 Semestres) 
  *Nivel de Investigación (2 Semestres) 

SERIACIÓN ENTRE ETAPAS 
DE FORMACIÓN 
(OBLIGATORIA) 

1 SERIACIÓN: 3 SERIACIONES: 
 Nivel Básico          Nivel Avanzado 

Etapa Básica            Etapa Profesional  Nivel Avanzado          Nivel Integrativo 
  Nivel Integrativo          Nivel de Investigación 

SERIACIÓN DE 
ASIGNATURAS DENTRO DE 
UNA ETAPA 

Etapa Básica: 18 Nivel Básico: 2 
Etapa Profesional: 1 Nivel Avanzado: 1 

  Nivel Integrativo: 0 
  Nivel de Investigación: 0 

IDIOMAS 

INGLÉS INGLÉS 

Acreditar dominio del idioma ante el Centro de 
Lenguas Extranjeras (CELE) de la UNAM como 
requisito para inscribirse al 5to semestre. 

Acreditar comprensión de lectura ante el 
Centro de Lenguas Extranjeras (CELE) de la 
UNAM como requisito para inscribirse al 
segundo semestre. Acreditar dominio del 
idioma ante el Centro de Lenguas Extranjeras 
(CELE) de la UNAM como requisito para 
inscribirse al 5to semestre. 

OPCIONES DE TITULACIÓN 

*Titulación por totalidad de créditos y alto nivel 
académico. 

*Titulación por totalidad de créditos y alto nivel 
académico. 

*Titulación por actividad de investigación ó 
trabajo profesional. 

*Titulación por actividad de investigación ó 
trabajo profesional. 

*Titulación mediante estudios en posgrado. *Titulación mediante estudios en posgrado. 
*Titulación por actividad de apoyo a la 
docencia. 

*Titulación por actividad de apoyo a la 
docencia. 

COMPATIBILIDAD CON LA 
ESTRUCTURA 3-2-3 NO COMPATIBLE COMPATIBLE 
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4. Proceso de implantación del plan de estudios propuesto 

En la actualidad se cuenta con todo el personal docente necesario para la implantación de la 

modificación del plan de estudios. Este personal incluye profesores de asignatura, ayudantes 

de profesor, conferencistas nacionales, conferencistas extranjeros y tutores. Se cuenta 

también con las instalaciones físicas y el personal administrativo necesario. En otras 

palabras, no existe ninguna limitación para la implantación de la modificación.  

 

Se pretende llevar a cabo una transición por generación hacia el plan de estudios propuesto: 

La generación 2009 iniciará en agosto de 2008 con la totalidad del plan 2008. La generación 

2008 habrá cursado dos semestres del plan 2003 y desde el tercer semestre (agosto 2009) 

continuará con el plan 2008. Dadas las equivalencias de las asignaturas, el currículo de la 

generación 2008 es esencialmente igual al del plan 2008. 

La generación 2007 ha cursado cuatro semestres del plan 2003. Durante el quinto y sexto 

semestres llevará asignaturas de los planes 2003 y 2008. El séptimo y octavo semestre se 

cursarán según el plan 2008. Este currículum presenta ventajas para la generación en 

relación a la alternativa de terminar la licenciatura con el plan 2003. 

La generación 2006 habrá cursado seis semestres con el plan 2003. El séptimo y octavo 

semestres corresponderán al séptimo y octavo semestres del plan 2008. Este currículo 

presenta ventajas para la generación en relación a la alternativa de terminar la licenciatura 

apegada al plan 2003.  

La generación 2005 y los estudiantes de la generación 2004 que aún no se han titulado 

terminarán la licenciatura con el plan 2003. 

 

Es muy importante aclarar que se han analizado con gran cuidado las ventajas que 

representa para los estudiantes de las generaciones 2008, 2007 y 2006 el incorporarse 

rápidamente al plan modificado. Mas aún, el Coordinador de la licenciatura ha obtenido la 

aceptación unánime de los estudiantes de las generaciones correspondientes para aplicar 

los planes mencionados.  

 

5. Plan de evaluación y actualización del plan de estudios propuesto 

Dado el acelerado desarrollo de las ciencias genómicas, la licenciatura debe considerarse 

como un programa sujeto a una evaluación continua. Los principales puntos a evaluar y su 

periodicidad son los siguientes: 
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a) Evaluación del rendimiento de los estudiantes (semestral). Se realiza con base en las 

calificaciones obtenidas por cada estudiante en las distintas asignaturas. En casos 

donde existe duda del buen desempeño de un estudiante, el Coordinador se 

entrevista tanto con el estudiante, como con los profesores para tratar de optimizar el 

rendimiento. 

 

b) Evaluación de los docentes de las distintas asignaturas (semestral). Se realiza por el 

Coordinador con base en encuestas a los estudiantes. En caso de encontrarse 

deficiencias en el desempeño de algún docente, el Coordinador entrevista 

directamente a los estudiantes y al docente y propone soluciones al Comité 

Académico, quien decide sobre las medidas a seguir. 

 

c) Evaluación de los contenidos de los programas de las distintas asignaturas (anual). 

Cada programa a es revisado y en su caso actualizado por el Comité Académico. 

 

d) Evaluación de la congruencia entre los programas de las distintas asignaturas 

(semestral). Antes del inicio de cada semestre el Coordinador se reúne con los 

profesores del semestre para cada generación y revisan la congruencia e integración 

de los programas. 

 

e) Evaluación de los índices de reprobación y deserción (continua). El Coordinador 

presenta al Comité Académico los problemas detectados de falta de rendimiento a 

cadémico y sugiere alternativas que tiendan a implementar su solución. 

  

f) Seguimiento de egresados (continua). Se tiene comunicación continua con los 

egresados en relación a su situación académica y laboral. 

 

g) Evaluación internacional del curriculum de la licenciatura y de la calidad de los 

estudiantes (bianual). Siendo una Licenciatura de nivel internacional, se piden 

opiniones a líderes internacionales sobre el plan y sus programas y sobre la calidad 

de los estudiantes. 
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h) Evaluación del plan de estudios (cada cuatro años o antes si lo considera pertinente el 

Comité Académico) La metodología será similar a la empleada en el presente 

documento. 

 

6. Inicio de estudios de posgrado durante la Licenciatura en Ciencias 

Genómicas 

 

Al terminar la tercera etapa de su formación, el estudiante de la Licenciatura en Ciencias 

Genómicas poseerá un perfil integral que comprende los perfiles intermedios de la primera 

etapa o nivel básico (semestres 1 y 2), de la segunda etapa o nivel avanzado (semestres 3 y 

4 ) y de la tercera etapa o nivel integrativo (semestres 5 y6).  

 

El perfil global del estudiante al término de la tercera etapa o nivel integrativo de la 

Licenciatura en Ciencias Genómicas es ideal para el inicio de un posgrado en cualquier área 

relacionada con las ciencias genómicas, tales como: ciencias biológicas, ciencias 

bioquímicas, ciencias biomédicas, etc. 

 

Los estudiantes de la licenciatura han estado expuestos a la interacción con investigadores 

líderes en distintos aspectos de las ciencias genómicas, provenientes de instituciones de 

muy alto prestigio internacional. La interacción directa con los investigadores visitantes se ha 

dado fundamentalmente durante ciclos de seminarios dirigidos a los alumnos de los 

semestres 5 y 6 de la licenciatura. Estas actividades han sido muy exitosas tanto para la 

formación de los estudiantes, como para el reconocimiento de la licenciatura a nivel 

internacional. Como se describe en el apartado 5 del TOMO I del presente proyecto, se 

solicitó a varios colegas internacionales que expresaran su opinión sobre la calidad del 

currículum propuesto para la licenciatura y sobre la calidad de sus estudiantes. Todas las 

opiniones coinciden en que la calidad y preparación de los estudiantes es excepcional, 

comparándolos en muchos casos con estudiantes de posgrado de instituciones educativas 

de prestigio internacional. Las cartas de los investigadores consultados se encuentran en el 

Anexo 3 del TOMO I del presente proyecto. La opinión de estos investigadores indica, en 

forma contundente, que los estudiantes tienen la calidad y conocimientos requeridos para 

iniciar sus estudios de posgrado habiendo terminado el sexto semestre de la licenciatura. 
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La flexibilidad del plan de estudios propuesto hace totalmente compatible el inicio de un 

posgrado al terminar el nivel integrativo de la licenciatura. En efecto, durante la cuarta etapa 

de formación o nivel de investigación (semestres 7 y 8) el programa es totalmente flexible. 

Puede realizarse tanto en distintas instituciones nacionales, como del extranjero con las que 

tenga un convenio para tal fin, e incorporar tópicos selectos y seminarios de temas muy 

variados. En particular, es importante destacar que el nivel de investigación puede 

acreditarse en forma total cursando el primer año de un posgrado, o en forma parcial, 

cursando un semestre de posgrado durante el semestre 8 correspondiente a la licenciatura. 

De hecho, el programa del nivel de investigación está considerado como un programa ad hoc 

que el Comité Académico deberá aprobar teniendo como base los intereses específicos de 

cada uno de los estudiantes.  

 

Como se indica en el apartado 4.5.5 del plan de estudios propuesto, para la Licenciatura en 

Ciencias Genómicas se han aprobado cuatro formas de titulación:  

  - Titulación por "Totalidad de Créditos y Alto Nivel Académico" 

  - Titulación por "Actividad de Investigación o Trabajo Profesional" 

  - Titulación por "Actividad de Apoyo a la Docencia" 

  - Titulación mediante "Estudios de Posgrado" 
El alumno que elija la opción de titulación mediante “Estudios de Posgrado” deberá ingresar 

a un programa de maestría o doctorado impartido por la UNAM u otra institución nacional o 

extranjera. Para ser considerado como opción de titulación, el programa deberá contar con el 

aval del Comité Académico. 

 

La Licenciatura en Ciencias Genómicas es competitiva y reconocida a nivel internacional y 

cuenta con estudiantes de muy alta calidad académica. Es de particular importancia asegurar 

que durante la última etapa de formación del estudiante, el nivel de investigación, se 

mantenga la calidad académica y el nivel internacional. Los posgrados aceptables para 

acreditar la totalidad o parte del nivel de investigación de la Licenciatura en Ciencias 

Genómicas deberán contar con las siguientes características: 

 

   - Tener un elevado nivel académico. 

   -  Incluir trabajo de investigación como parte fundamental del primer año.  

- Tener flexibilidad para que los estudiantes puedan cursar parte de sus 

estudios de posgrado en instituciones del extranjero reconocidas a nivel 
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internacional. La duración de estancias en el extranjero de los estudiantes 

deberán cumplir con lo estipulado en el Reglamento General de Estudios de 

Posgrado 2006. 

 

Con base en estas características y en la situación académica particular del estudiante que 

lo solicite, el Comité Académico decidirá sobre la equivalencia total (semestres 7 y 8) o 

parcial (semestre 8) del nivel de investigación de la Licenciatura en Ciencias Genómicas con 

el inicio del posgrado correspondiente. 

 

Es fundamental destacar que el estudiante que inicie sus estudios de posgrado en la última 

etapa de la Licenciatura en Ciencias Genómicas (nivel de investigación) dependerá 

académicamente del posgrado que se encuentre cursando, pero continuará siendo 

considerado por la UNAM como estudiante de licenciatura. Esta aparente dicotomía se 

aclara considerando los siguientes criterios: 

 

 - El estudiante continuará siendo considerado como alumno de la Licenciatura de 

Ciencias Genómicas hasta completar la totalidad de los requisitos de la licenciatura. 

 

- El Comité Académico de la Licenciatura en Ciencias Genómicas deberá aceptar la 

equivalencia del primer año o del primer semestre del posgrado con los dos o con un 

semestre del nivel de investigación. 

 

- Habiendo sido aceptada la equivalencia correspondiente por el Comité Académico 

de la Licenciatura en Ciencias Genómicas, el estudiante dependerá académicamente 

del posgrado correspondiente. 

 

- El estudiante cursará el primer año o semestre del posgrado correspondiente, pero 

no se inscribirá oficialmente al posgrado durante este período. 

 

- Al terminar cada semestre del posgrado, la Licenciatura solicitará al posgrado las 

calificaciones obtenidas por el estudiante y con base en éstas, calificará las 

asignaturas de la licenciatura correspondientes al séptimo u octavo semestres. 

 

- En el caso de los doctorados que no otorgan calificaciones, la licenciatura solicitará 
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al tutor o al comité tutoral del doctorado que asigne calificaciones al estudiante. Con 

base en éstas se calificarán las asignaturas correspondientes al séptimo u octavo 

semestres de la licenciatura. 

 

- El estudiante se inscribirá oficialmente al posgrado cuando tenga cubiertos todos los 

requisitos de la licenciatura. 

 

- El posgrado considerará que al momento de su inscripción oficial, el estudiante ya ha 

cubierto los requisitos académicos de un año o de un semestre del posgrado, según 

corresponda. 

  

-El estudiante recibirá su título de Licenciado  (a) en Ciencias Genómicas cuando 

haya cubierto la totalidad de los requisitos de la licenciatura. Para estudiantes 

regulares a  lo largo de toda la carrera el título se podrá obtener al terminar ocho 

semestres, incluyendo los semestres siete y ocho o bién el semestre ocho dentro del 

posgrado. 
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Anexo 1 
 
 

OFICIO DE APROBACIÓN DEL CONSEJO TÉCNICO DE LA 
INVESTIGACIÓN CIENTÍFICA 
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ANEXO 2 
 

TABLA DE TRANSICIÓN ENTRE GENERACIONES 
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Tabla de transición entre el plan de estudios vigente y el propuesto 
 

MECANISMO DE TRANSICIÓN A LA VIGENCIA TOTAL DEL 
PLAN DE ESTUDIOS PROPUESTO (2008) 

        

SEMESTRE LECTIVO GENERACIÓN 
SEMESTRE A 

CURSAR TRANSICIÓN 
2009-1     

AMBOS PLANES VIGENTES (Agosto-diciembre 2008)     
  2009 1° Primer Semestre Plan 2008 
  2008 3° Tercer Semestre Plan 2008 
  2007 5° Asignaturas de los Planes 2003 y 2008 
  2006 7° Séptimo Semestre Plan 2008 
  2005 9° Noveno Semestre Plan 2003 
      

2009-2     DEJA DE TENER VIGENCIA EL PLAN 2003, TODAS 
LAS ASIGNATURAS SON DEL PLAN 2008 (Febrero-junio 2009)     

  2009 2° Segundo Semestre Plan 2008 
  2008 4° Cuarto Semestre Plan 2008 
  2007 6° Asignaturas de distintos semestres del Plan 2008
  2006 8° Octavo Semestre Plan 2008 
      

2010-1     
PLENA VIGENCIA DEL PLAN 2008 (Agosto-diciembre 2010)     

  2010 1° Primer Semestre Plan 2008 
  2009 3° Tercer Semestre Plan 2008 
  2008 5° Quinto Semestre Plan 2008 
  2007 7° Séptimo Semestre Plan 2008 

 

Como puede apreciarse en la tabla, se pretende llevar a cabo una transición por generación 

hacia el plan de estudios propuesto: 

 

La generación 2009 iniciará en agosto de 2008 con la totalidad del plan 2008. La generación 

2008 habrá cursado dos semestres del plan 2003 y desde el tercer semestre (agosto 2009) 

continuará con el plan 2008. Dadas las equivalencias de las asignaturas, el currículo de la 

generación 2008 es esencialmente igual al del plan 2008. 

 

La generación 2007 ha cursado cuatro semestres del plan 2003. Durante el quinto y sexto 

semestres llevará asignaturas de los planes 2003 y 2008. El séptimo y octavo semestre se 

cursarán según el plan 2008. Este currículum presenta ventajas para la generación en 

relación a la alternativa de terminar la Licenciatura con el plan 2003. 

 

La generación 2006 habrá cursado seis semestres con el plan 2003. El séptimo y octavo 

semestres corresponderán al séptimo y octavo semestres del plan 2008. Este currículo 
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presenta ventajas para la generación en relación a la alternativa de terminar la Licenciatura 

apegada al plan 2003.  

La generación 2005 y los estudiantes de la generación 2004 que aún no se han titulado 

terminarán la Licenciatura con el plan 2003. 

 

Es muy importante aclarar que se han analizado con gran cuidado las ventajas que 

representa para los estudiantes de las generaciones 2008, 2007 y 2006 el incorporarse 

rápidamente al plan modificado. Mas aún, el coordinador de la Licenciatura ha obtenido la 

aceptación unánime de los estudiantes de las generaciones correspondientes para aplicar 

los planes indicados.  

 

Los mapas curriculares del plan de estudio propuesto para cada una de las generaciones 

con plan de transición se presentan en el Anexo 3 del Tomo I. El tener abiertos cinco 

planes de estudio diferentes es totalmente factible para la Coordinación y para el personal 

académico que participa en la docencia y no presenta una carga importante de trabajo 

adicional. Por otra parte, las ventajas para los estudiantes son muy grandes. Se puede 

afirmar que existe un enorme entusiasmo de los estudiantes en relación con las 

modificaciones propuestas. 
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Anexo 3 
 
 

MAPAS CURRICULARES PARA CADA UNA DE LAS 
GENERACIONES EN LA TRANSICIÓN DEL PLAN DE 

ESTUDIOS VIGENTE Y EL PROPUESTO 
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MAPA CURRICULAR PARA LA GENERACIÓN 2006 

SEMESTRE ASIGNATURAS TOTAL SEMESTRE 

ETAPA BÁSICA (PLAN 2003) 

1 Matemáticas 
I 

Principios de 
Programación 

Química y 
Biofísica de 

Macromoléculas 
I 

Biología 
Genómica y 
Evolución I 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
I 

 
Créditos= 48    

Horas Teóricas=22    
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5 
2006-1 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

2 Matemáticas 
II Estadística I 

Química y 
Biofísica de 

Macromoléculas 
II 

Biología 
Genómica y 
Evolución II 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
II 

 
Créditos= 48    

Horas Teóricas=22    
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5 
2006-2 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

3 Matemáticas 
III Estadística II Genómica 

Funcional I 

Biología 
Genómica y 
Evolución III 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
III 

 
Créditos= 48    

Horas Teóricas=22    
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5 
2007-1 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

4 Matemáticas 
IV Estadística III Genómica 

Funcional II 

Biología 
Genómica y 
Evolución IV 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
IV 

 
Créditos= 48    

Horas Teóricas=22    
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5 
2007-2 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

5 Matemáticas 
V Computación I Genómica 

Funcional III 

Biología 
Genómica y 
Evolución V 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
V 

 
Créditos= 48    

Horas Teóricas=22    
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5 
2008-1 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

6 Bases de 
Datos Computación II Genómica 

Funcional IV 

Biología 
Genómica y 
Evolución VI 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
VI 

 
Créditos= 48    

Horas Teóricas=22    
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5 2008-2 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

NIVEL DE INVESTIGACIÓN (PLAN 2008) 

7 
Trabajo de 

Investigación 
1 

Trabajo de 
Investigación 2 

Trabajo de 
Investigación 3 

Tópico 
Selecto 1 

Tópico 
Selecto 2 

Seminario de 
Investigación 1 

Créditos= 48    
Horas Teóricas=14    
Horas Prácticas=20 

Asignaturas=6 2009-1 (6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

8 
Trabajo de 

Investigación 
4 

Trabajo de 
Investigación 5 

Trabajo de 
Investigación 6 

Tópico 
Selecto 3 

Tópico 
Selecto 4 

Seminario de 
Investigación 2 

Créditos= 48    
Horas Teóricas=14    
Horas Prácticas=20 

Asignaturas=6 2009-2 (6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

       Créditos= 384 
Horas Teóricas=160   
Horas Prácticas=64   

Asignaturas=42 Pensum académico 3584      
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MAPA CURRICULAR PARA LA GENERACIÓN 2007 

SEMESTRE ASIGNATURAS TOTAL SEMESTRE 

ETAPA BÁSICA (PLAN 2003) 

1 Matemáticas I Principios de 
Programación 

Química y 
Biofísica de 

Macromoléculas 
I 

Biología 
Genómica 

y 
Evolución 

I 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
I 

 
Créditos= 48  

Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5
2007-1 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

2 Matemáticas 
II Estadística I 

Química y 
Biofísica de 

Macromoléculas 
II 

Biología 
Genómica 

y 
Evolución 

II 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
II 

 
Créditos= 48  

Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5
2007-2 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

3 Matemáticas 
III Estadística II Genómica 

Funcional I 

Biología 
Genómica 

y 
Evolución 

III 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
III 

 
Créditos= 48  

Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5
2008-1 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

4 Matemáticas 
IV Estadística III Genómica 

Funcional II 

Biología 
Genómica 

y 
Evolución 

IV 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
IV 

 
Créditos= 48  

Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5
2008-2 (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

5 Matemáticas 
V 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación V 

Fronteras de la 
Genómica 1 

Genómica 
Evolutiva 

1 

Genómica en 
México 1 

Bioinformática 
y Estadística 1 

Créditos= 50  
Horas Teóricas=23  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=6
2009-1 (10C;5HT) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) 

6 Genómica 
Integrativa 1 

Genómica 
Integrativa 2 

Fronteras de la 
Genómica 2 

Genómica 
Evolutiva 

2 

Genómica en 
México 2 

Bioinformática 
y Estadística 2 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=21  
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=62009-2 (8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) 

NIVEL DE INVESTIGACIÓN (PLAN 2008) 

7 
Trabajo de 

Investigación 
1 

Trabajo de 
Investigación 2 

Trabajo de 
Investigación 3 

Tópico 
Selecto 1 

Tópico 
Selecto 2 

Seminario de 
Investigación 1 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=14  

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=62010-1 (6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

8 
Trabajo de 

Investigación 
4 

Trabajo de 
Investigación 5 

Trabajo de 
Investigación 6 

Tópico 
Selecto 3 

Tópico 
Selecto 4 

Seminario de 
Investigación 2 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=14  

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=62010-2 (6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

       
Créditos= 386   

Horas Teóricas=160   
Horas Prácticas=66   

Asignaturas=44 
Pensum académico 3680      
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MAPA CURRICULAR PARA LA GENERACIÓN 2008 

SEMESTRE ASIGNATURAS TOTAL SEMESTRE 

NIVEL BÁSICO 

1 Matemáticas I Principios de 
Programación 

Química y 
Biofísica de 

Macromoléculas 
I 

Biología 
Genómica y 
Evolución I 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación 
I 

 
Créditos= 48  

Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=5(10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP)  

2 
Matemáticas 

II Computación I Estadística I 

Química y 
Biofísica de 

Macromoléculas 
II 

Biología 
Genómica y 
Evolución II 

Seminario y 
Trabajo de 

Investigación II 

Créditos= 58  
Horas Teóricas=26  
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=6(10C;5HT) (10C;4HT;2HP) (10C;4HT;2HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (8C;3HT;2HP) 

NIVEL AVANZADO 

3 
Matemáticas 

3 
Bioinformática 
y Estadística 1 

Genómica 
Funcional 1 

Genómica 
Evolutiva 1 

Modelos 
Genómicos Seminario 3 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=21  
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=6(8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) 

4 
Matemáticas 

4 
Bioinformática 
y Estadística 2 

Genómica 
Funcional 2 

Genómica 
Evolutiva 2 

Genómica 
Humana Seminario 4 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=21  
Horas Prácticas=6 

Asignaturas=6(8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) 

NIVEL INTEGRATIVO 

5 
Genómica 

Integrativa 1 
Genómica 

Integrativa 2 
Fronteras de la 

Genómica 1 
Fronteras de la 

Genómica 2 
Genómica en 

México 1 
Genómica en 

México 2 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=6(8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) 

6 
Genómica 

Integrativa 3 
Genómica 

Integrativa 4 
Fronteras de la 

Genómica 3 
Fronteras de la 

Genómica 4 
Genómica en 

México 3 
Genómica en 

México 4 
Créditos= 48  

Horas Teóricas=22  
Horas Prácticas=4 

Asignaturas=6(8C;3HT;2HP) (8C;3HT;2HP) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) (8C;4HT) 

NIVEL DE INVESTIGACIÓN 

7 

Trabajo de 
Investigación 

1 

Trabajo de 
Investigación 2 

Trabajo de 
Investigación 3 

Tópico Selecto 
1 

Tópico 
Selecto 2 

Seminario de 
Investigación 1 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=14  

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=6(6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

8 

Trabajo de 
Investigación 

4 

Trabajo de 
Investigación 5 

Trabajo de 
Investigación 6 

Tópico Selecto 
3 

Tópico 
Selecto 4 

Seminario de 
Investigación 2 

Créditos= 48  
Horas Teóricas=14  

Horas Prácticas=20 
Asignaturas=6(6C;6HP) (6C;6HP) (6C;6HP) (10C;5HT) (10C;5HT) (10C;4HT;2HP) 

        Créditos= 394   
Horas Teóricas=162   
Horas Prácticas=70   

Asignaturas=47 Pensum académico 3712           
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ANEXO 4 
 

CARTAS DE OPINIÓN DE LÍDERES 
INTERNACIONALES DEL ÁREA DE LAS 

CIENCIAS GENÓMICAS SOBRE LA CALIDAD 
DEL PLAN DE ESTUDIOS PROPUESTO Y DE 
LOS ESTUDIANTES DE LA LICENCIATURA 
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Semestre 1 
BIOLOGÍA MOLECULAR 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda cómo se organizan los genomas de los organismos vivos y las 

partes que los componen; qué son los genes, cómo y dónde están organizados, cómo se replican, cómo 

cambian y cómo se expresan . Que el alumno estudie las hipótesis y experimentos que definieron la 

biología molecular, así como asimile los conceptos, los elementos y los mecanismos que establecen cómo 

funcionan los genes. 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Brown, T. A. (2007) Genomes 3rd edition, Garland Sciences Publishing. 
• Lewin, B. (2008). Genes IX. Jones and Bartlett Publishers. 
• Watson D.J., Baker T.A., Bell S.P., Gann A., Levin M., and Losick R.; Molecular Biology of the Gene; 

CSHL Press; 2004; 5th edition. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Encyclopedia of Life Sciences 
• Artículos originales de revistas científicas. 

 
 
  
BIOQUÍMICA 
OBJETIVO: Que el alumno conozca y explique los principios físicos y químicos que gobiernan la 

estructura y comportamiento de las moléculas de interés biológico. Que el alumno estudie a profundidad 

las bases de la bioquímica, entienda y maneje sus fundamentos. 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• McMurry John E. and Begley Tadhg P.  The Organic Chemistry of Biological Pathways Roberts & 
Company Publishers; 1 edition (February 2005) 

• Housecroft, C. E. 8 E. C. Constable Pearson Chemistry: An Introduction to Organic, Inorganic & 
Physical Chemistry. Pretince Hall; 3rd  Edition; 2005. 

• Nelson, David. L. & Michael M. Cox.; Lehninger: Principles of Biochemistry; W. H. Freeman and 
Company, New York; 2008; 5th Edition. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 

 
BIOLOGÍA CELULAR 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda cómo se organizan y componen las células de los organismos 
vivos; que entienda los elementos que componen a las células tanto procarióticas como eucarióticas, así 
como sus procesos fundamentales. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Alberts, Johnson, Lewis, Ralf, Roberts and Walter; Molecular Biology of the Cell; Pearson; 2004; 5th 
edition. 

• Cooper, G. M. and Hausman, R. E. (2006). The Cell: A Molecular Approach, 4th edition, ASM Press and 
Sinauer Associates. 

• Maynard Smith John and Szanthmáry Eörs. The Origins of Life. From the Beginning of Life to the 
Origins of Language. Oxford University Press. 1999 
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BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Encyclopedia of Life Sciences  
• Artículos originales de revistas científicas. 

 
 

 

PRINCIPIOS DE PROGRAMACIÓN 
OBJETIVO: Que el alumno conozca las bases y antecedentes de la computación, así como que 
comprenda los conceptos básicos de programación, adquiriendo un pensamiento abstracto que le permita 
resolver problemas mediante la implementación de programas computacionales. Que el alumno se inicie 
en la programación mediante la implementación de programas computacionales en diversos lenguajes de 
programación. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Wirth, N. Algoritmos y Estructuras de Datos. Prentice Hall, 1987. 
• Lipschutz, S. Estructura de Datos. Serie Schaum en Computación. McGraw-Hill, 1988. 
• Wirth, N. Algoritmos + Estructuras de Datos = Programas. Dossat, 1992. 
• Dijkstra, E.W. A Discipline of Programming. Prentice Hall, 1997. 
• Knuth, D.E. The Art of Computer Programming Vol. 1, 2, and 3 (3rd Ed.). Addison Wesley, 1997. 
• Sudkamp, T. A. Languages and Machines: An Introduction to the Theory of Computer Science (2nd 

Ed.). Addison-Wesley, 1998. 
• Hopcroft, J. E., Motwani, R. and Ullman, J. D. Introduction to Automata Theory, Languages and 

Computation (2nd Ed.). Addison-Wesley Longman, 2000. 
• Kernighan, B.W., y Ritchie, D.M. El Lenguaje de Programación C (2da Ed.). Prentice Hall, 1991. 
• Schwartz, R.L., and Phoenix, T. Learning Perl (3rd Ed.). O’Reilly, 2001. 
• Wall, L., Christiansen, T., and Orwant, J. Programming Perl (3rd Ed.). O’Reilly, 2000. 
• Ralston, A., Reilly, E. D. and Hemmendinger, D. Encyclopedia of Computer Science (4th Ed.). Nature 

Publishing Group, 2000. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Turing, A. (1950). Computing machinery and intelligence. Mind LIX: 433-460. 
• Benenson Y., Adar R., Paz-Elizur T., Livneh Z., Shapiro E. DNA molecule provides a computing machine with 

both data and fuel. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 100(5), 2191-2196. 2003. 
• Benenson Y, Gil B, Ben-Dor U, Adar R, Shapiro E. An autonomous molecular computer for logical control of 

gene expression. Nature. 429(6990), 423-429. 2004. 
• Hayes, B. Computing comes to life. American Scientist. 89(3), 204-208. 2001. 
• Chen J., Wood D.H. Computation with biomolecules. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 97(4), 1328-1330. 2000. 
• Hayes, B. Graph Theory in Practice: Part I. American Scientist. 88(1), 9-13. 2000. 
• Hayes, B. Graph Theory in Practice: Part II. American Scientist. 88(2), 104-109. 2000. 
• Ravasz E., Somera A.L., Mongru D.A., Oltvai Z.N., Barabasi A.L. Hierarchical organization of modularity in 

metabolic networks. Science. 297(5586), 1551-1555. 2002. 
• Agar, J. and Turney, J. Turing and the Universal Machine: The Making of the Modern Computer. Totem Books 

Press, 2001. 
• Aho, A. V. and Hopcroft, J. E. The Design and Analysis of Computer Algorithms. Addison-Wesley Longman, 

1974. 
• Atallah, M. J., Fox, S. and Lassandro, S. Algorithms and Theory of Computation Handbook. CRC Press, 1998. 
• Cormen, T.H., Leiserson, C.E., Rivest, R.L. and Stein, C. Introduction to Algorithms (2nd Ed.). The MIT Press, 

2001. 
• Baase, S. and Van Gelder, A. Computer Algorithms: Introduction to Design and Analysis (3rd Ed.). Addison-

Wesley Longman, 1999. 
• Kingston, J. H. Algorithms and Data Structures: Design, Correctness (2nd Ed.). Addison-Wesley Longman, 

1997. 
• Knuth, D. E. and Greene, D. H. Mathematics for the Analysis of Algorithms (3rd Ed.). Birkhauser Boston Press, 

1999. 
• Okasaki, C. Purely Functional Data Structures. Cambridge University Press,1999. 
• Skiena, S. S. The Algorithm Design Manual. Springer-Verlag, 1997 
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SEMINARIO 1 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca y sepa utilizar diferentes recursos bioinformáticos que le permitan 
resolver aquellos problemas más frecuentes en las ciencias genómicas; que conozca las bases de datos y 
herramientas más importantes y de uso más frecuente, así como la información que puede obtener de 
cada una de ellas y cómo interpretarla; además, que descubra las aplicaciones de la bioinformática, sus 
métodos, alcances y limitaciones, en distintas áreas de estudio de las ciencias genómicas. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Claverie, J.M. and Notredame, C.; Bioinformatics for Dummies; Wiley Publishing Group. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Malcom Campbell & Laurie J. Heyer.; Genomics, Proteomics, & Bioinformatics; CSHL Press. 
 
 
 
MATEMÁTICAS 1 
 
OBJETIVO: Que el alumno maneje, a nivel introductorio, una serie de temas, los cuales resultarán 
complementarios a otros cursos, útiles como herramientas en materias posteriores y a lo largo de su vida 
profesional. Si bien no se abarcarán todos los temas a profundidad, se espera que el alumno adquiera una 
base sólida sobre la cual pueda construir posteriormente si así lo requiere. Este curso es además un 
primer acercamiento a la formalidad matemática. Como tal, se espera que el alumno realice sus primeras 
demostraciones, que empiece a entender la idea de estructura y que adquiera la confianza necesaria para 
resolver problemas y acercarse a temas con contenido matemático. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Cárdenas H., Lluis E.,  Raggi F., Tomás F.; Álgebra Superior; ed. Trillas. 
• Grimaldi R.P. ; Matemáticas Discreta y Combinatoria; ed. Addison Wesley. 
• Shifrin T., Adams M.; Linear Algebra, a geometric approach. Freeman and Company, 2002 
• Wallis W.D.; A beginner’s Guide to Discrete Mathematics; ed. Birkhauser. 
 

BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
• Pérez Seguí M.L.; Combinatoria; Cuadernos de Olimpíada de Matemáticas. 
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Semestre 2 
PRINCIPIOS DE ESTADÍSTICA 

OBJETIVO: Que el alumno comprenda los conceptos y principios básicos de la estadística adquiriendo 
una visión intuitiva de la probabilidad, para después poder aplicar estos conocimientos en el análisis de 
datos y validar hipótesis mediante herramientas estadísticas. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• D. D. Wackerly, W. MendelHall III & R. L. Scheaffer; Estadística Matemática con Aplicaciones; 
Thomson; 2002; Sexta edición. 

• R. G. D. Steel & J. H. Torrie; Principles and Procedures of Statistics. A Biometrical Approach; McGraw 
Hill; 1980; Segunda Edición. 

• S. Lipschutz & M. Lipson; Probabilidad; McGraw Hill; 2001; Segunda Edición. 
• M. R. Spiegel; Estadística; McGraw Hill; 1996. 
• R. I. Levin & D. S. Rubin; Estadística; Prentice Hall; 1996; Sexta edición 

 
 
 
GENÉTICA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca, entienda y pueda explicar los conceptos y principios básicos de 
genética, empleando estos conceptos para obtener una visión evolutiva de la biología, resolver problemas 
relacionados y comprender el contexto de las ciencias genómicas. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Griffiths, A.J., et al.; An Introduction to Genetic Analysis; WH Freeman & Col Ltd.; 2007; 9 Rev Ed 
edition. 

• Brown, T.; Genomes 3; Garland Pub.; 2006; 3rd edition. 
• Pasternak, J.J.; Introduction to Human Molecular Genetics; Wiley-Liss; 2005; 2nd edition. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Encyclopedia of Life Sciences 
Artículos originales de revistas científicas. 
 
 
 
MATEMÁTICAS 2 
 
OBJETIVO: Que el alumno entienda la teoría y conceptos respecto de los espacios vectoriales como una 
estructura básica en matemáticas y con múltiples aplicaciones, tales como el estudio de ecuaciones 
diferenciales, que se usan frecuentemente para realizar modelos en ciencias genómicas. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• S. Friedberg, A. J. Insel, L. E. Spence; Linear Algebra; Prentice Hall; 3ra edición. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
 
COMPUTACIÓN 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda y se familiarice con el análisis y diseño de algoritmos; la gestión 
de memoria dinámica, y su utilidad en el desarrollo de programas computacionales; el paradigma de 
programación orientada a objetos; los métodos numéricos básicos y su importancia para las ciencias 
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genómicas y ejercite este conocimiento mediante el desarrollo de programas aplicados a la bioinformática 
y las ciencias genómicas. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Aho, A.V., Hopcroft, J.E., and Ullman, J.D. Data Structures and Algorithms. Addison-Wesley, 1983. 
• Knuth, D.E. The Art of Computer Programming: Fundamental Algorithms (Vol. 2, 3rd Ed.). Addison Wesley, 1997. 
• Graham, R., Patashnik, O. and Knuth, D.E. Concrete Mathematics: A Foundation for Computer Science (2nd Ed.). 

Addison-Wesley, 1994. 
• Papadimitriou, C.H. and Steiglitz, K. Combinatorial Optimization: Algorithms and Complexity. Dover Publications, 1998. 
• Garey, M.R., and Johnson D.S. Computers and Intractability: A Guide to the Theory of NP-Completeness. W.H. 

Freeman and Company, 1979. 
• Johnsonbaugh, R. Discrete Mathematics (5th Ed.). Prentice Hall, 2000. 
• Suppes, P. y Hill, S. Introducción a la Lógica Matemática. Editorial Reverté, 1990. 
• Chang, C.-L. and Lee, R.C.-T. Symbolic Logic and Mechanical Theorem Proving. Academic Press, 1987. 
• Kernighan, B.W., y Ritchie, D.M. El Lenguaje de Programación C (2da Ed.). Prentice Hall, 1991. 
• Martín, J., y Odell, J.J. Análisis y Diseño Orientado a Objetos. Prentice Hall, 1994. 
• Burden, R.L., y Faires, J.L. Análisis Numérico. Editorial Iberoamérica, 1996. 
• Scraton, R.E. Métodos Numéricos Básicos. McGraw-Hill, 1996. 
• Knuth, D.E. The Art of Computer Programming: Seminumerical Algorithms (Vol. 2, 3rd Ed.). Addison Wesley, 1997. 

 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
• Press, W.H., Flannery, B.P., Teukolsky, S.A., Vetterling, W.T. Numerical Recipes in C: The Art of Scientific Computing 

(2nd Ed). Cambridge University Press, 1992. 
• Baase, S. and Van Gelder, A. Computer Algorithms: Introduction to Design and Analysis (3rd Ed.). Addison-Wesley 

Longman, 1999. 
• Kingston, J. H. Algorithms and Data Structures: Design, Correctness (2nd Ed.). Addison-Wesley Longman, 1997. 
• Knuth, D. E. and Greene, D. H. Mathematics for the Analysis of Algorithms (3rd Ed.). Birkhauser Boston Press, 1999. 
• Knuth, D. E. Selected Papers on Analysis of Algorithms. C S L I Publications, 2000. 
• Silverman, J.H.H. A Friendly Introduction to Number Theory (2nd Ed.). Prentice Hall, 2001. 
• Rosen, K. H. H. Discrete Mathematics and its Applications: Student Guide (4th Ed.). McGraw-Hill, 1998. 
• Swan, T. Mastering Borland C++. Sams Publishing, 1992. 
• Press, W.H. (Editor), Teukolsky, S.A. (Editor), Vetterling, W.T., Flannery, B.P. Numerical Recipes in C++: The Art of 

Scientific Computing (2nd Ed). Cambridge University Press, 1992. 
 
 
 
PRINCIPIOS DE EVOLUCIÓN 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca los diferentes procesos y mecanismos que participan en la 
generación de la diversidad biológica y aprenda los conceptos que permiten su valoración cualitativa y 
cuantitativa, así como que asimile los conceptos que definen a la especie como la unidad biológica, 
taxonómica y evolutiva. Que el alumno analice las distintas teorías evolutivas, sus alcances, limitaciones y 
su relevancia en el estudio de la evolución genómica 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Freeman, Scott; Herron, Jon C.; Evolutionary Analysis; Benjamin Cummings; Prentice Hall; 2007; 
4th edition. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
SEMINARIO 2 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca los fundamentos teóricos de las metodologías generales empleadas 
para el análisis de ácidos nucléicos, proteínas, la secuenciación y análisis de genomas, así como las 
metodologías más recientes empleadas en las ciencias genómicas. 
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BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Watson, J.D., Caudy, A. A., Myers, R.M. and Witkowski, J.A.; Recombinant DNA: Genes and Genomes 

— A Short Course; Third Edition; Cold Spring Harbor Lab. Press; CSH New York; 2007. 
• Baum, S. J., Scott-Ennis, R. J., and Hill, J W; Chemistry and Life: An Introduction to General, Organic 

and Biological Chemistry; Prentice Hall; 1999. 
• Biophysics Textbook Online; http://www.biophysics.org/btol/ 
• Creighton, T. E.; Proteins: Structures and Molecular Properties; W.H. Freeman & Co., 1992. 
• Crothers, D. M., Kill, J., Tinoco, I., Hearst, J. E., Wemmer, D. E., and Bloomfield, V. A.; Nucleic Acids: 

Structures, Properties, and Functions; University Science Books; 2000. 
• Cheng, J., and Kricka, L.; Biochip Technology; Taylor & Francis, Inc.; 2001. 
• Gait, M. G., and Blackburn, G. M.; Nucleic Acids in Chemistry and Biology; Oxford University Press Inc.; 

1995. 
• Jordan, B.; DNA Microarrays: Gene Expression Applications; Springer-Verlag; 2001. 
• Schena, M.; Microarray Biochip Technology; Eaton Publishing Company/Bio Techniques Books 

Division; 2000. 
• van Holde, K.E., Johnson, W.C., and Ho, P.S.; Principles of Physical Biochemistry; Prentice Hall Inc.; 

1998. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
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Semestre 3 
 
MATEMÁTICAS 3 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca la teoría y aplicaciones prácticas del cálculo diferencial e integral y 
del planteamiento, resolución y propiedades de las soluciones de las ecuaciones diferenciales.  

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• J. Stewart; Cálculo Diferencial e Integral;International Thomson Editores; 1998. 
• R. Greenwell, N. Ritchey & M. Lial; Calculus for the Life Sciences; Addison-Wesley; 2003. 
• W. A. Granville, P. F. Smith & W. R. Longley; Cálculo Diferencial e Integral; Limusa; 2007. 
• C. Bosch-Giral, M. Guerra Tejada, C. Hernández GarciaDiego, E. Oteyza de Oteyza; Cálculo 

Diferencial e Integral; Publicaciones Culturales; 1991. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 

 
GENÓMICA FUNCIONAL 1 
 
OBJETIVO: Que el alumno estudie a profundidad los conceptos y mecanismos básicos de la biología 
molecular de los organismos, adquiriendo conocimientos avanzados y detallados sobre procesos 
fundamentales como la replicación, transcripción y traducción en organismos procariontes y eucariontes. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Brown, T. A.; Genomes; Garland Sciences Publishing; 2007; 3rd edition. 
• Lodish et al.; Molecular Cell Biology; W. H. Freeman and Company; 2004; 5th edition. 
• Lewin B.; Genes IX; Jones & Bartlett Publishers, Inc.; 2007; 9th edition. 
• Strachan, T., and Read, A. P.; Human Molecular Genetics; Garland Sciences Publishing; 2004; 3rd 

edition. 
 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
 

 
GENÓMICA EVOLUTIVA 1 
 
OBJETIVO: Que el alumno obtenga una sólida base de conocimientos teóricos y prácticos sobre 
aspectos fundamentales de la inferencia filogenética y evolución molecular, abarcando desde el escrutinio 
de bases de datos de secuencias mediante BLAST, determinación e interpretación de homología, el 
alineamiento de múltiples secuencias, la interconversión de formatos y el ajuste de modelos de sustitución 
a los datos, hasta la edición e interpretación de las topologías obtenidas mediante diversos métodos de 
reconstrucción.  
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Felsenstein, J.; Inferring Phylogenies; Sinauer Associates, INC.; Sunderland, MA.; 2004. 
• Futuyma, D.J.; Evolution; Sinauer Associates, INC.; Sunderland, MA.; 2005. 
• Graur, D., Li, W.H.; Fundamentals of Molecular Evolution; Sinauer Associates, Inc., Sunderland. 

2000. 
• Nei, M., Kumar, S.; Molecular Evolution and Phylogenetics; Oxford University Press, Inc., NY; 

2000. 
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• Page, R.D.M., Holmes, E.C.; Molecular Evolution - A Phylogenetic Approach; Blackwell Science 
Ltd, Oxford; 1998. 

• Swofford, D.L., Olsen, G.J., Waddel, P.J., Hillis, D.M.; Phylogenetic Inference; 1996. 
• In: Hillis, D.M., Moritz, C., Mable, B.K.; Molecular Systematics; Sinauer Associates, Sunderland, 

MA. 
 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
 
BIOINFORMÁTICA Y ESTADÍSTICA 1 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda a detalle y profundidad los principales algoritmos utilizados en las 
ciencias genómicas para el análisis de secuencias, análisis de moléculas y análisis de datos masivos.. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• R web page : http://www.r-project.org/ 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• van Helden J. Regulatory equence analysis tools. Nucleic Acids Res. 2003 Jul 1;31(13):3593-6.  
• van Helden J, Rios AF, Collado-Vides J. Discovering regulatory elements in non-coding sequences by analysis of 

spaced dyads. Nucleic Acids Res. 2000 Apr 15;28(8):1808-18. 
• van Helden J, André B, Collado-Vides J. Extracting regulatory sites from the upstream region of yeast genes by 

computational analysis of oligonucleotide frequencies. J Mol Biol. 1998 Sep 4;281(5):827-42.  
• Stormo GD. Consensus patterns in DNA. Methods Enzymol. 1990;183:211-21.  
• Hertz GZ, Hartzell GW 3rd, Stormo GD. Identification of consensus patterns in unaligned DNA sequences known to 

be functionally related. Comput Appl Biosci. 1990 Apr;6(2):81-92.  
• Schug J, Overton GC. Modeling transcription factor binding sites with Gibbs Sampling and Minimum Description 

Length encoding. Proc Int Conf Intell Syst Mol Biol. 1997;5:268-71.  
• Zhou Q, Liu JS. Modeling within-motif dependence for transcription factor binding site predictions. Bioinformatics. 

2004 Apr 12;20(6):909-16. Epub 2004 Jan 29.  
• Bailey TL, Baker ME, Elkan CP. An artificial intelligence approach to motif discovery in protein sequences: 

application to steriod dehydrogenases. J Steroid Biochem Mol Biol. 1997 May;62(1):29-44.  
• Ortiz AR, Strauss CE, Olmea O. MAMMOTH (matching molecular models obtained from theory): an automated 

method for model comparison. Protein Sci. 2002 Nov;11(11):2606-21.  
• Contreras-Moreira B, Branger PA, Collado-Vides J.  TFmodeller: comparative modelling of protein-DNA complexes. 

Bioinformatics. 2007 Jul 1;23(13):1694-6. Epub 2007 Apr 25 
 
MODELOS GENÓMICOS 
 
OBJETIVO: Que el alumno revise y estudie los organismos modelo más utilizados en las ciencias 
genómicas, sus características principales y ventajas que los hacen ser buenos modelos biológicos, así 
como sus características genómicas. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 

• Blattner FR, et al.; “The Complete Genome Sequence of Escherichia coli K-12”; Science; 1997; 
277(5331):1453 – 1462. 

• González V, et al.; “The partitioned Rhizobium etli genome: genetic and metabolic redundancy in seven 
interacting replicons”; Proc. Natl. Acad. Sci.; 2006;103(10):3834-3839. 

• Philippsen P, et al.; "The nucleotide sequence of Saccharomyces cerevisiae chromosome XIV and its 
evolutionary implications"; Nature; 1997;387:93-98. 

• Arabidopsis Genome Initiative; "Analysis of the genome sequence of the flowering plant Arabidopsis 
thaliana"; Nature; 2000; 408:796-815. 

• Gardner MJ, et al.; "Genome sequence of the human malaria parasite Plasmodium falciparum"; Nature; 
2002; 419:498-511. 

• Loftus B, et al.; "The genome of the protist parasite Entamoeba histolytica"; Nature; 2005; 433:865-868. 
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• C. elegans Sequencing Consortium; "Genome sequence of the nematode C. elegans: a platform for 
investigating biology"; Science; 1998; 282(5396):2012-2018. 

• Adams MD, et al.; "The genome sequence of Drosophila melanogaster"; Science; 2000; 
287(5461):2185-2195. 

• International Chicken Genome Sequencing Consortium; "Sequence and comparative analysis of the 
chicken genome provide unique perspectives on vertebrate evolution"; Nature; 2004; 432:695-716. 

• Lindblad-Toh K, et al.; "Genome sequence, comparative analysis and haplotype structure of the 
domestic dog"; Nature; 2005; 438:803-819. 

• Mouse Genome Sequencing Consortium et al.; "Initial sequencing and comparative analysis of the 
mouse genome"; Nature; 2002; 420:520-562. 

• Gibbs RA, et al.; "Genome sequence of the Brown Norway rat yields insights into mammalian evolution"; 
Nature; 2004; 428:493-521. 

• Chimpanzee Sequencing and Analysis Consortium; "Initial sequence of the chimpanzee genome and 
comparison with the human genome", Nature; 2005; 437:69-87. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Galagan JE, et al.; "The genome sequence of the filamentous fungus Neurospora crassa"; Nature; 2003; 422:859-
68. 

• The French–Italian Public Consortium for Grapevine Genome Characterization; “The grapevine genome sequence 
suggests ancestral hexaploidization in major angiosperm phyla”; Nature; 2007; 449: 463-468. 

• Nene V, et al.; "Genome sequence of Aedes aegypti, a major arbovirus vector"; Science; 2007; 316(5832):1718-
1723. 

• Honeybee Genome Sequencing Consortium; "Insights into social insects from the genome of the honeybee Apis 
mellifera"; Nature; 2006; 443:931-949. 

• Aparicio S, et al.; “Whole-genome shotgun assembly and analysis of the genome of Fugu rubripes”; Science; 2002; 
297(5585):1301-1310. 

• Jaillon O, et al.; "Genome duplication in the teleost fish Tetraodon nigroviridis reveals the early vertebrate proto-
karyotype"; Nature; 2004; 431:946-957. 

• Pontius JU, et al.; "Initial sequence and comparative analysis of the cat genome"; Genome Res.; 2007; 
17(11):1675-1689. 

• Rhesus Macaque Genome Sequencing and Analysis Consortium et al.; "Evolutionary and biomedical insights from 
the rhesus macaque genome"; Science; 2007; 316(5822):222-234. 

• Lander ES, et al.; "Initial sequencing and analysis of the human genome"; Nature; 2001; 409:860-921. 
International Human Genome Sequencing Consortium; "Finishing the euchromatic sequence of the human genome"; Nature; 

2004; 431:931-945 

SEMINARIO 3 

OBJETIVO: Que el alumno profundice en temas de actualidad en las ciencias genómicas sobre un grupo 
de organismos. 
 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
• Williamson, Shannon J. et al. ; “The Sorcerer II Global Ocean Sampling Expedition: Metagenomic Characterization 

of Viruses within Aquatic Microbial Samples”; PLoS ONE, 2008, 3(1):e1456.  
• Bhaya, Devaki, et al.; "Population level functional diversity in a microbial community revealed by comparative 

genomic and metagenomic analyses”; The ISME Journal, 2007 Dec, 1(8):703-13.  
• Fierer, Noah, et al.; “Metagenomic and Small-Subunit rRNA Analyses Reveal the Genetic Diversity of Bacteria, 

Archaea, Fungi, and Viruses in Soil”; Applied and Environmental Microbiology; Vol. 73, no. 21, pp. 7059-7066.  
• Jones, Brian V; Marchesi, Julian R; Accessing the mobile metagenome of the human gut microbiota; Molecular 

bioSystems, 2007 Nov, 3(11):749-58.  
• McHardy, Alice C; Rigoutsos, Isidore;” What's in the mix: phylogenetic classification of metagenome sequence 

samples”; Current Opinion in Microbiology, 2007 Oct, 10(5):499-503. 
• Raes, Jeroen; Foerstner, Konrad Ulrich; Bork, Peer; “Get the most out of your metagenome: computational analysis 

of environmental sequence data”; Current Opinion in Microbiology, 2007 Oct, 10(5):490-8.  
• Koonin, EV; “Metagenomic sorcery and the expanding protein universe”; Nature Biotechnology; Vol. 25, no. 5, pp. 

540-542.  
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
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Semestre 4 
 
MATEMÁTICAS 4 

OBJETIVO: Que el alumno aprenda y entienda la aplicación de las transformaciones lineales de espacios 
vectoriales para la solución de ecuaciones diferenciales con aplicaciones a la biología de sistemas. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• D. G. Zill & M. R. Cullen; Ecuaciones Diferenciales con Problemas de Valores en la Frontera; 
Thomas Learning; 2002; Quinta edición. 

• J. W. Dettman; Introduction to Linear Algebra and Differential Equations; Dover Publications, 1986. 
• R. Greenwell, N. Ritchey & M. Lial; Calculus for the Life Sciences; Addison-Wesley, 2003. 

 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
 
 
GENÓMICA FUNCIONAL 2 
 
 
OBJETIVO: Que el alumno estudie a profundidad los conceptos y mecanismos básicos de la biología 
molecular de los organismos, adquiriendo conocimientos avanzados y detallados sobre procesos 
fundamentales como la replicación, transcripción y traducción en organismos procariontes y eucariontes. 
 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Brown, T. A.; Genomes; Garland Sciences Publishing; 2007; 3rd edition. 
• Lodish et al.; Molecular Cell Biology; W. H. Freeman and Company; 2004; 5th edition. 
• Lewin B.; Genes IX; Jones & Bartlett Publishers, Inc.; 2007; 9th edition. 
• Strachan, T., and Read, A. P.; Human Molecular Genetics; Garland Sciences Publishing; 2004; 3rd 

edition. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
 
 
BIOINFORMÁTICA Y ESTADÍSTICA 2 

OBJETIVO: Que el alumno entienda y aplique las diversas metodologías y técnicas aplicadas en la 

conceptualización de un sistema, siendo capaz de modelar un sistema usando ontologías o modelos de 

esquemas de datos (ER). Además, que aprenda a manejar una base de datos relacional y realice la 

construcción de una interfaz Web que permita consultar, agregar y desplegar información de los datos 

contenidos en una base de datos con contenido biológico. 

 

BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Codd E.F.; A Relational Model of Data for Large Shared Data Banks; Communications of the ACM, Vol. 

13, No. 6, June 1970, pp. 377-387. 
•  Bulger Brad, Greenspan Jay, Wall David; MySQL/PHP Database Applications; Wiley Publishing USA 

2004, 2a edición. 
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BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
 
SQL 

• http://www.mailxmail.com/curso/informatica/disenobasesdatosrelacionales/capitulo2.htm 
• http://es.wikipedia.org/wiki/Base_de_datos 
• mysql.com 
• http://www.webestilo.com/mysql/intro.phtml 
• http://mysql.conclase.net/curso/ 

 
PERL 

• Perl en español http://www.merelo.net/tutoperl/indice.html 
• Curso de Perl http://www.geocities.com/SiliconValley/Station/8266/perl/ 
• Rex Swain's Perl 5 Reference Guide http://www.rexswain.com/perl5.html 
• Data structures cookbook http://www.perl.com/doc/FMTEYEWTK/pdsc/ 
• Perl for Biologists http://www.internetbiologists.org/IB-perl/index.html 
• Perl Programming for Biologists http://www3.interscience.wiley.com/cgi-bin/bookhome/109855598 
• Beginning Perl for Bioinformatics http://proquest.safaribooksonline.com/0596000804 
• Mastering Perl for Bioinformatics http://proquest.safaribooksonline.com/0596003072 
• Bioinformatics Biocomputing and Perl http://www3.interscience.wiley.com/cgi-bin/bookhome/110522440 
• perl.com http://www.perl.com/ 
• Beginning Perl http://learn.perl.org/library/beginning_perl/ 
• Programming Perl http://proquest.safaribooksonline.com/0596000278 
• Perl Cookbook http://proquest.safaribooksonline.com/0596003137 

 
 
Bioperl 

• Bioperl tutorial http://bioperl.org/Core/Latest/bptutorial.html 
• Bioperl course http://www.pasteur.fr/recherche/unites/sis/formation/bioperl/ 

 
Interfaz DBI 

• A Short Guide to DBI http://www.perl.com/pub/a/1999/10/DBI.html 
• Perl DBI Tutorial (The Basics) http://sol4.net/projects/project4.shtml 
• How To Use Perl DBI For Database Programming http://perl.about.com/od/perldbiprogramming/ 
• Perl and Databases http://dc.pm.org/talks/perl_db.html 
• Using Perl DBI to interface to MySQL http://www.danchan.com/feature/2000/10/16/mysql/mysql3.htm 
• Programming the Perl DBI http://proquest.safaribooksonline.com/1565926994 

 
• Bioinformatics and Functional Genomics http://www3.interscience.wiley.com/cgi-bin/bookhome/109870841 
• Koders http://www.koders.com/ 

 
 

GENÓMICA EVOLUTIVA 2 

OBJETIVO: Que el alumno conozca, entienda y pueda explicar los conceptos y principios básicos de la 

genética de poblaciones, empleando estos conceptos para obtener una visión evolutiva de la biología, 

resolver problemas relacionados y comprender el contexto de las ciencias genómicas. 

 

BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Gillespie, J.H.; Population genetics: A Concise Guide; The John Hopkins University Press; 

Baltimore and London; 2007. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Ewens, W.J.; Mathematical Population Genetics: Theoretical Introduction; Springer; 2005; (2nd. Ed). 
• Futuyma, D.J.; Evolution; Sinauer Associates Inc.; Sunderland, Mass.; 2005. 
• Hartl, D.L., Clark, A.G.; Principles of Population Genetics; Sinauer Associates Inc.; Sunderland, Mass.; 2006. 
• Hein, J., Schierup, M.H., Wiuf, C.; Gene Genealogies, Variation and Evolution: A Primer in Coalescent Theory; 

Oxford University Press; London; 2005. 
• Hedrick, P.W.; Genetics of Populations; Jones and Bratlett Publ.; 2004. 
• Templeton, A.R.; Population Genetics and Microevolutionary Theory; Wiley-Liss; 2006. 
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GENÓMICA HUMANA 
 
OBJETIVO: Que el alumno conozca a profundidad conceptos relacionados con el genoma humano desde 

una perspectiva genómica, evolutiva, funcional, etc.; cómo obtener, manejar y analizar la información 

relacionada a éste y discuta su importancia e impacto en áreas como la medicina, la ética, la legislación, 

entre otras. 

 

BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Strachan, T., and Read, A. P.; Human Molecular Genetics; Garland Sciences Publishing; 2004; 3rd 

edition. 
• Lander ES, et al.; "Initial sequencing and analysis of the human genome"; Nature; 2001; 409:860-921. 
• International Human Genome Sequencing Consortium; "Finishing the euchromatic sequence of the 

human genome"; Nature; 2004; 431:931-945. 
 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 

• International Chicken Genome Sequencing Consortium; "Sequence and comparative analysis of the chicken 
genome provide unique perspectives on vertebrate evolution"; Nature; 2004; 432:695-716. 

• Lindblad-Toh K, et al.; "Genome sequence, comparative analysis and haplotype structure of the domestic dog"; 
Nature; 2005; 438:803-819. 

• Pontius JU, et al.; "Initial sequence and comparative analysis of the cat genome"; Genome Res.; 2007; 
17(11):1675-1689. 

• Mouse Genome Sequencing Consortium et al.; "Initial sequencing and comparative analysis of the mouse genome"; 
Nature; 2002; 420:520-562. 

• Gibbs RA, et al.; "Genome sequence of the Brown Norway rat yields insights into mammalian evolution"; Nature; 
2004; 428:493-521. 

• Rhesus Macaque Genome Sequencing and Analysis Consortium et al.; "Evolutionary and biomedical insights from 
the rhesus macaque genome"; Science; 2007; 316(5822):222-234. 

• Chimpanzee Sequencing and Analysis Consortium; "Initial sequence of the chimpanzee genome and comparison 
with the human genome", Nature; 2005; 437:69-87. 

• ENCODE Project Consortium, e. a. (2007). "Identification and analysis of functional elements in 1% of the human 
genome by the ENCODE pilot project." Nature; 447: 799-816. 

• Ross, M. T., D. V. Grafham, et al. (2005). "The DNA sequence of the human X chromosome." Nature; 434(7031): 
325-337. 

• Graves, J. A. M. (2006). "Sex Chromosome Specialization and Degeneration in Mammals." Cell; 124(5): 901-914. 
• The International HapMap, C. (2005). "A haplotype map of the human genome." Nature; 437(7063): 1299-1320. 
• Feuk, L., A. R. Carson, et al. (2006). "Structural variation in the human genome." Nat Rev Genet; 7: 85-97. 

 
 
 
SEMINARIO 4 

OBJETIVO: Que el alumno conozca los conceptos y fundamentos de bioética y la relación que tienen con 

las ciencias genómicas, así cómo la importancia de reconocer el impacto que estas tendrán en la vida 

cotidiana. Que el alumno domine, de manera particular la temática del ELSI (Ethical, Legal, and Social 

Issues) derivados a partir de la secuenciación del genoma humano. 

 

BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Garrard Post, S., Encyclopedia of Bioethics. 3 Sub edition ed. 2003: MacMillan Reference Books. 

3000. 
• Gert, B., C.M. Culver, and K.D. Clouser, Bioethics: A Systematic Approach. 2 edition ed. 2006: 

Oxford University Press. 384. 
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• Lazer, D., DNA and the Criminal Justice System: The Technology of Justice. 2004: The MIT Press. 
432. 

• Saada, A. and D. Valadés, Panorama sobre la legislación en materia de genoma humano en 
América Latina y el Caribe. 1era edición ed. 2006: Instituto de investigaciones jurídicas. UNAM. 
230. 

• Steinbock, B., The Oxford Handbook of Bioethics. 1 edition ed. 2007: Oxford University Press. 768. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
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Semestre 5  
 
 
GENÓMICA INTEGRATIVA 1 (2) 
 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda el panorama de la biología del desarrollo evolutiva, 
fundamentada en los avances crecientes de la ciencia genómicas. El curso cubrirá los conceptos básicos 
de la biología del desarrollo y la descripción de procesos moleculares y celulares fundamentales en el 
desarrollo de los organismos, el análisis se hará en los organismos modelo donde existe aplicación de las 
ciencias genómicas. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Gilbert, S.F.; Developmental Biology; Sinauer Associates Inc.; 2006; 8th edition. 
• Laubichler, M.D. and J. Maienschein; From Embryology to Evo-Devo: A History of Developmental 

Evolution; The MIT Press; 2007; 1st edition. 
• Schlosser, G. and G.P. Wagner; Modularity in Development and Evolution; University of Chicago 

Press; 2004;1st edition. 
• Wolpert, L., et al.; Principles of Development; Oxford University Press; 2006; 3rd edition. 
• Carrol, S.B.; Endless Forms Most Beautiful: The New Science of Evo Devo and the Making of the 

Animal Kingdom; WW Norton & Company; 2005; 1st edition. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
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Semestre 5 y 6 
 

FRONTERAS DE LA GENÓMICA 1(2,3,4) 

OBJETIVO: Que el alumno consolide su formación mediante contacto directo con líderes en distintas 

áreas de la genómica; tales cómo: bioinformática, genómica funcional, genómica evolutiva, genómica 

humana, genómica bacteriana, análisis computacional y experimental, genómica comparativa, estadística 

y tecnología. Esto les brindará una excelente perspectiva para continuar sus estudios en diferentes áreas 

de las ciencias genómicas. 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Artículos originales de revistas de investigación sugeridos por el investigador invitado. 
• Flores, M., et al., Prediction, identification, and artificial selection of DNA rearrangements in Rhizobium: Toward a natural 

genomic design. Proceedings of the National Academy of Sciences, 2000. 97(16): p. 9138-9143. 
• Flores, M., et al., Recurrent DNA inversion rearrangements in the human genome. Proceedings of the National Academy 

of Sciences, 2007. 104(15): p. 6099-6106. 
• Ivanova, N., et al., Genome sequence of Bacillus cereus and comparative analysis with Bacillus anthracis. Nature, 2003. 

423(6935): p. 87-91. 
• Kapatral, V., et al., Genome Analysis of F. nucleatum sub spp vincentii and Its Comparison With the Genome of F. 

nucleatum ATCC 25586. Genome Res., 2003. 13(6a): p. 1180-1189. 
• Boffelli, D., et al., Intraspecies sequence comparisons for annotating genomes. Genome Res., 2004. 14(12): p. 2406-

2411. 
• Berg, K., The ethics of benefit sharing. Clinical Genetics, 2001. 59(4): p. 240-243. 
• Cambon-Thomsen, A., The social and ethical issues of post-genomic human biobanks. Nat Rev Genet, 2004. 5(11): p. 

866-873. 
• Brenner, S.E., Errors in genome annotation. Trends in Genetics, 1999. 15(4): p. 132-133. 
• Engelhardt, B.E., et al., Protein Molecular Function Prediction by Bayesian Phylogenomics. PLoS Computational Biology, 

2005. 1(5): p. e45. 
• Thomas, S.A., A.M. Matsumoto, and R.D. Palmiter, Noradrenaline is essential for mouse fetal development. Nature, 

1995. 374(6523): p. 643-646. 
• Zhou, Q.-Y. and R.D. Palmiter, Dopamine-deficient mice are severely hypoactive, adipsic, and aphagic. Cell, 1995. 83: p. 

1197-1209. 
• Bustamante, C.D., et al., Natural selection on protein-coding genes in the human genome. Nature, 2005. 437(7062): p. 

1153-1157. 
• Lazzaro, B.P., T.B. Sackton, and A.G. Clark, Genetic Variation in Drosophila melanogaster Resistance to Infection: A 

Comparison Across Bacteria. Genetics, 2006. 174(3): p. 1539-1554. 
• Enright, A., et al., MicroRNA targets in Drosophila. Genome Biology, 2003. 5(1): p. R1. 
• Giraldez, A.J., et al., Zebrafish MiR-430 Promotes Deadenylation and Clearance of Maternal mRNAs. Science, 2006. 

312(5770): p. 75-79. 
• Ding, S.-W. and O. Voinne, Antiviral Immunity Directed by Small RNAs. Cell, 2007. 130: p. 413-426. 
• Wang, X.-H., et al., RNA Interference Directs Innate Immunity Against Viruses in Adult Drosophila. Science, 2006. 

312(5772): p. 452-454. 
• Lopez, S. and C.F. Arias, Multistep entry of rotavirus into cells: a Versaillesque dance. Trends in Microbiology, 2004. 

12(6): p. 271-278. 
• Lopez, T., et al., Silencing the Morphogenesis of Rotavirus. J. Virol., 2005. 79(1): p. 184-192. 
• Bieber, F.R., Turning Base Hits into Earned Runs: Improving the Effectiveness of Forensic DNA Data Bank Programs. 

The Journal of Law, Medicine & Ethics, 2006. 34(2): p. 222-233. 
• Bieber, F.R., C.H. Brenner, and D. Lazer, HUMAN GENETICS: Finding Criminals Through DNA of Their Relatives. 

Science, 2006. 312(5778): p. 1315-1316. 
• Cheng, Z., et al., A genome-wide comparison of recent chimpanzee and human segmental duplications. Nature, 2005. 

437(7055): p. 88-93. 
• Tuzun, E., et al., Fine-scale structural variation of the human genome. Nat Genet, 2005. 37(7): p. 727-732. 
• Huang, S., Back to the biology in systems biology: What can we learn from biomolecular networks? Brief Funct Genomic 

Proteomic, 2004. 2(4): p. 279-297. 
• Huang, S., et al., Cell Fate as High-Dimensional Attractor States of a Complex Gene Regulatory Network. Physical 

Review Letters, 2005. 94(128701): p. 1-4. 
• Jordan, I.K., L. Marino-Ramirez, and E.V. Koonin, Evolutionary significance of gene expression divergence. Gene, 2005. 

345(1): p. 119-126. 
• Jordan, I.K., et al., Conservation and Coevolution in the Scale-Free Human Gene Coexpression Network. Mol Biol Evol, 

2004. 21(11): p. 2058-2070. 
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• Salmeron, J. and L.R. Herrera-Estrella, Plant biotechnology: Fast-forward genomics for improved crop production. 
Current Opinion in Plant Biology, 2006. 9(2): p. 177-179. 

 
APLICACIONES DE LA GENÓMICA 1(2,3,4) 
 
OBJETIVO: Que el alumno consolide su formación mediante la discusión de proyectos de investigación 
que presenten un componente genómico importante. Esta discusión se realizará directamente con 
investigadores de instituciones nacionales y extranjeras líderes en su área de investigación; esto brindará 
nuevas oportunidades de desarrollo de los estudiantes, así como proponer nuevos enfoques en los 
proyectos de investigación discutidos. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
 
• Copeland, N.G., N.A. Jenkins, and D.L. Court, Recombineering: a powerful new tool for mouse functional genomics. Nat 

Rev Genet, 2001. 2(10): p. 769-779. 
• Yu, D., et al., An efficient recombination system for chromosome engineering in Escherichia coli. Proceedings of the 

National Academy of Sciences, 2000. 97(11): p. 5978-5983. 
• Brom, S., et al., Transfer of the Symbiotic Plasmid of Rhizobium etli CFN42 Requires Cointegration with p42a, Which 

May Be Mediated by Site-Specific Recombination. J. Bacteriol., 2004. 186(22): p. 7538-7548. 
• Canizales-Quinteros, S., et al., A novel ARH splice site mutation in a Mexican kindred with autosomal recessive 

hypercholesterolemia. Human Genetics, 2005. 116(1): p. 114-120. 
• Clement, H., et al., Isolation and characterization of a novel toxin from the venom of the spider Grammostola rosea that 

blocks sodium channels. Toxicon, 2007. 50(1): p. 65-74. 
• Cruz-Ramirez, A., et al., Phospholipase DZ2 plays an important role in extraplastidic galactolipid biosynthesis and 

phosphate recycling in Arabidopsis roots. Proceedings of the National Academy of Sciences, 2006. 103(17): p. 6765-
6770. 

• The International HapMap Project. Nature, 2003. 426(6968): p. 789-796. 
• Genome sequence of the Brown Norway rat yields insights into mammalian evolution. Nature, 2004. 428(6982): p. 493-

521. 
• Estrada-Navarrete, G., et al., Agrobacterium rhizogenes Transformation of the Phaseolus spp.: A Tool for Functional 

Genomics. Molecular Plant-Microbe Interactions, 2006. 19(12): p. 1385-1393. 
• Gonzalez, V., et al., The partitioned Rhizobium etli genome: Genetic and metabolic redundancy in seven interacting 

replicons. Proceedings of the National Academy of Sciences, 2006. 103(10): p. 3834-3839. 
• Guerrero, C.A., et al., Salt-dependent expression of ammonium assimilation genes in the halotolerant yeast, 

Debaryomyces hansenii. Current Genetics, 2005. 47(3): p. 163-171. 
• Hernandez, G., et al., Phosphorus Stress in Common Bean: Root Transcript and Metabolic Responses. Plant Physiol., 

2007. 144(2): p. 752-767. 
• Huertas-Vazquez, A., et al., Familial Combined Hyperlipidemia in Mexicans: Association With Upstream Transcription 

Factor 1 and Linkage on Chromosome 16q24.1. Arterioscler Thromb Vasc Biol, 2005. 25(9): p. 1985-1991. 
• Rubin, D., S. Dudoit, and M.J. van der Laan, A Method to Increase the Power of Multiple Testing Procedures Through 

Sample Splitting. UC Berkely Division of Biostatistics Working Paper Series, 2006. Working Paper 171. 
• Wang, Y., L.P. Zhao, and S. Dudoit, A Fine-Scale Linkage-Disequilibrium Measure Based on Length of Haplotype 

Sharing. The American Journal of Human Genetics, 2006. 78(4): p. 615-628. 
• Monroy-Lagos, O., et al., Improvement of an Unusual Twin-Arginine Transporter Leader Peptide by a Codon-Based 

Randomization Approach. Appl. Environ. Microbiol., 2006. 72(5): p. 3797-3801. 
• Osuna, J., et al., Protein evolution by codon-based random deletions. Nucl. Acids Res., 2004. 32(17): p. e136-. 
• Piñero, S., et al., Tyrosinase from Rhizobium etli Is Involved in Nodulation Efficiency and Symbiosis-Associated Stress 

Resistance. Journal of Molecular Microbiology and Biotechnology, 2007. 13(1-3): p. 35-44. 
• Ramirez, M., et al., Sequencing and Analysis of Common Bean ESTs. Building a Foundation for Functional Genomics. 

Plant Physiol., 2005. 137(4): p. 1211-1227. 
• Romero, S., et al., Metabolic Engineering of Bacillus subtilis for Ethanol Production: Lactate Dehydrogenase Plays a Key 

Role in Fermentative Metabolism. Appl. Environ. Microbiol., 2007. 73(16): p. 5190-5198. 
• Velázquez-Arellano, A. and S. Encarnación, Role of Proteomics in the Study of Nutrition. Journal of Nutrigenetics and 

Nutrigenomics, 2008. 1(1-2): p. 55-58. 
• Velazquez-Cruz, R., et al., Association of PDCD1 polymorphisms with childhood-onset systemic lupus erythematosus. 

Eur J Hum Genet, 2007. 15(3): p. 336-341. 
• Ajo-Franklin, C.M., et al., Rational design of memory in eukaryotic cells. Genes Dev., 2007. 21(18): p. 2271-2276. 
 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 

• Artículos originales de revistas científicas. 
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Semestre 6 
GENÓMICA INTEGRATIVA 3 (4) 
OBJETIVO: Que el alumno comprenda los conceptos centrales de la biología de sistemas y se familiarice 

con los fundamentos teóricos que subyacen los principales formalismos así como con temas de 

investigación en esta disciplina con distintos enfoques, tipos de modelaje y herramientas experimentales; 

con el fin de que adquiera una habilidad crítica de este tipo de análisis; así como que conozca las 

herramientas de modelaje disponibles y adquiera las habilidades para poder dominar otras. Que el alumno 

ponga en uso el conocimiento adquirido durante su carrera, en el reto de una visión integrativa de 

organismos y sistemas en algunos de los retos actuales de esta disciplina. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
• Artículos originales y actualizados de revistas científicas.  
 

• Alon, U., An Introduction to Systems Biology: Design Principles of Biological Circuits. 1 edition ed. 2006: 
Chapman & Hall/CRC. 320. 

• Davidson, E.H., Genomic Regulatory Systems: Development and Evolution. 1st edition ed. 2001: Academic 
Press. 261. 

• Hucka, M., et al., The systems biology markup language (SBML): a medium for representation and exchange 
of biochemical network models. Bioinformatics, 2003. 19(4): p. 524-531. 

• Ideker, T., T. Galitski, and L. Hood, A NEW APPROACH TO DECODING LIFE: Systems Biology. Annual 
Review of Genomics and Human Genetics, 2001. 2(1): p. 343-372. 

• Kitano, H., Foundations of Systems Biology. 1 edition ed. 2001: The MIT Press. 320. 
• Kitano, H., Systems Biology: A Brief Overview. Science, 2002. 295(5560): p. 1662-1664. 
• Newman, M., A.L. Barabasi, and D.J. Watts, The Structure and Dynamics of Networks. 1 edition ed. 2006: 

Princeton University Press. 624. 
• Palsson, B.O., Systems Biology: Properties of Reconstructed Networks. 1 edition ed. 2006: Cambridge 

University Press. 334. 
• Weckwerth, W., METABOLOMICS IN SYSTEMS BIOLOGY. Annual Review of Plant Biology, 2003. 54(1): p. 

669-689. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
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Semestre 7 y 8 
 
TRABAJO DE INVESTIGACIÓN 1(2,3,4,5,6) 
 
OBJETIVO: Que el alumno adquiera una formación integral en las ciencias genómicas a través de su 
trabajo en proyectos de investigación o actividades profesionales, así mismo que adquiera la capacidad de 
interactuar con grupos de trabajo en ciencias genómicas en la generación de resultados, discusión y 
evaluación. 
 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
 
 
SEMINARIO DE INVESTIGACIÓN 1 (2) 
 
OBJETIVO: Que el alumno adquiera una formación integral en las ciencias genómicas a través de su 
capacidad de interactuar, discutir y cuestionar en seminarios con grupos de trabajo en ciencias 
genómicas, con lo que formará su criterio de investigación. 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
 
TÓPICO SELECTO 1 (2,3,4) 
 
OBJETIVO: Que el alumno tome cursos especializados sobre temas de interés y relevancia para su 
Trabajo de Investigación que le permitan completar su formación teórica de acuerdo a necesidades 
específicas del área de interés. 

 
BIBLIOGRAFÍA BÁSICA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 
BIBLIOGRAFÍA COMPLEMENTARIA: 
Libros y revistas científicas en consonancia con el programa de trabajo establecido. 
 

 
 


