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Horas  Horas por semana   Horas por semestre 
Teóricas  Prácticas  4 

 
64 
 

Modalidad 
Curso 
 

Duración del curso 
semestral 

Seriación indicativa u obligatoria antecedente, si es el caso: 
ninguna 
Seriación indicativa u obligatoria subsecuente, si es el caso: 
ninguna 
 
Objetivo general:  
Proporcionar las bases estadísticas y herramientas computacionales requeridas para abordar problemas en el                         
área de ciencias de la salud, biológicas y bioquímicas desde unaperspectivade labioinformática y labiologíade                                     
sistemas. Asimismo, el estudiante obtendrá las bases conceptuales de la la bioestadística aplicada en las                             
tecnologías de alto rendimiento disponibles en nuestro país. 

 
Temario 
 

Horas 
Teóricas  Prácticas 

Unidad 1  
1. FUNDAMENTOS: PRUEBAS ESTADÍSTICAS. 

1.1. Probabilidad, distribuciones de probabilidad y distribuciones 
muestrales. 

1.2. Elementos de una prueba estadística. Pruebas de hipótesis múltiple. 
1.3. Enfoques para análisis de datos complejos (ómicos). 
1.4. Breve introducción a R. 

 

 
8 

 
4 

Unidad 2 

2. T​ECNOLOGÍAS DE ALTO RENDIMIENTO Y BIOINFORMÁTICA. 
2.1. Genómica. 

2.1.1. Fundamentos, Métodos y Técnicas de secuenciación. 
2.1.2. Bases de datos y herramientas de análisis. 
2.1.3. Análisis estadísticos específicos. 
2.1.4. Aplicaciones: Genómica comparativa, genómica estructural, 

genómica funcional, farmacogenómica, nutrigenómica, 
toxicogenómica, metagenómica, epigenómica. 

2.2. Proteómica. 
2.2.1. Fundamentos, Métodos y Técnicas de espectroscopia de 

masas, espectrometría de masas 
2.2.2. Bases de datos y herramientas de análisis. 

 
26 

 
8 



2.2.3. Análisis estadísticos específicos. 
2.2.4. Aplicaciones: metaloproteómica, interactómica. 

2.3. Metabolómica. 
2.3.1. Fundamentos, Métodos y Técnicas espectrometría de masas 

y resonancia magnética nuclear 
2.3.2. Bases de datos y herramientas de análisis. 
2.3.3. Análisis estadísticos específicos. 
2.3.4. Aplicaciones: Lipidómica, Glicómica, Quimioinformática. 

Unidad 3 
3. BIOLOGÍA DE SISTEMAS. (3 sesiones) 

3.1. Introducción. 
3.2. Representación de redes y propiedades de redes biológicas. 
3.3. Análisis topológico de redes. 
3.4. Modelado computacional de circuitos biológicos. 

3.4.1. Modelos deterministas. 
3.4.2. Modelos Booleanos. 
3.4.3. Modelos estocásticos. 

3.5. Modelación a escala genómica de redes metabólicas. 
3.5.1. Representación matemática de redes bioquímicas. 
3.5.2. Propiedades de redes metabólicas. 

 
10 

 
4 

Unidad 4 
4. APLICACIONES E INTEGRACIÓN 

4.1 Análisis de estudios integrales. 

2  2 

Total de horas teóricas  46   
Total de horas prácticas    18 
Suma total de horas  64   
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Sugerencias didácticas:  Mecanismos de evaluación del aprendizaje de los alumnos: 


