
 
 

 

 

 
UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 

PROGRAMA DE POSGRADO EN CIENCIAS BIOLÓGICAS 

Denominación de la actividad académica (completa):  

Bioestadística y Bioinformática para Ciencias Biomédicas 

 

Clave:  
(no llenar) 
 

Semestre:  
2024-2 
 

Campo de conocimiento: 
Biología Experimental y 
Biomedicina 

Número de Créditos: 
8 créditos 
 

Carácter  
Optativa 
 

Horas Horas por semana  Horas por semestre 

Teóricas 
40 

Prácticas 
24 

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:  
Conocer y aplicar las bases teóricas y herramientas estadísticas y bioinformáticas requeridas para analizar e 
interpretar datos derivados de la investigación biomédica. 
 

 
Objetivos específicos: (en su caso) 

 

Temario 
 

Horas 
Teóricas Prácticas 

Unidad 1 Bioestadística 
 
1.1 Introducción a Bioestadística. 
1.2 Introducción a R. 
1.3 Tipos de variables y escalas de medición. 
1.4 Conceptos básicos de probabilidad. 
1.5 Distribuciones de probabilidad y distribuciones muestrales. 
1.6 Características de los datos de biomedicina. 
1.7 Inferencia estadística. 
1.8 Pruebas estadísticas paramétricas. 
1.9 Pruebas estadísticas no paramétricas o estadística ordinal. 
1.10  Modelos lineales generalizados. 
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1.11  Introducción a estadística multivariada. 

 
2 2 

Unidad 2 Bioinformática 
 
2.1 Introducción a la secuenciación masiva RNAseq. 
2.2 Introducción a Galaxy y Bioconductor. 
2.3 Datos crudos, control de calidad y limpieza. 
2.4 Algoritmos para alineamiento. 
2.5 Expresión diferencial, bases de datos y análisis funcional 
2.6 Introducción al análisis por 16S rRNA. 
 
Unidad 3 Aplicación 
 
3.1 Aplicaciones 
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Total de horas teóricas 40  

Total de horas prácticas  24 

Suma total de horas 
(debe coincidir con el total de 
horas al semestre) 

64  
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Bibliografía complementaria 
(se recomienda utilizar bibliografía actualizada) 
 
Sugerencias didácticas: 
(marcar con una X  la sugerencia didáctica que se 
utilizará para abordar los temas. Es importante 
tomar en cuenta que si la actividad tiene horas 
prácticas en las sugerencias deberá haber 
herramientas prácticas para el aprendizaje de los 
temas) 
 
__X__ Exposición oral 
__X__ Exposición audiovisual 
__X__ Ejercicios dentro de clase 
__X__ Ejercicios fuera del aula 
__X__ Seminarios 
__X__ Lecturas obligatorias 
__X__ Trabajos de investigación 
____ Prácticas de taller o laboratorio 
____ Prácticas de campo 
____ Otros (indicar cuáles) 
 

Mecanismos de evaluación del aprendizaje de los alumnos: 
(marcar con una X  el mecanismo  que se utilizará para 
evaluar el aprendizaje. Se recomienda que para la evaluación 
sean  tomadas  en cuenta las sugerencias didácticas 
señaladas) 
 
_ X __ Exámenes parciales 
____ Examen final escrito 
____ Tareas y trabajos fuera del aula 
_ X _ Exposición de seminarios por los alumnos  
_ X __ Participación en clase 
____ Asistencia 
_ X __ Seminario 
____ Otros (indicar cuáles) 
 

 
Línea de investigación: 
Bioinformática y Bioestadística de datos masivos 

 

Perfil profesiográfico  
Doctorado en Ciencias Biológicas, Genómicas, Biomédicas o Bioestadística o afín. Especializado en 
manejo de datos complejos y tecnologías de alto rendimiento. 
 

 

  



 
DESGLOSE DE HORAS 

Un día a la semana 10-14 hrs 

Bioestadística y Bioinformática para Ciencias Biomédicas 

 

Unidad 1. Bioestadística 

Dra. Nancy Raquel Mejía Domínguez 

7 sesiones. 28 horas 

 

Unidad 2 Bioinformática 

Dra. Georgina Hernández Montes 

7 sesiones. 28 horas 

 

Unidad 3 Aplicación 

1 sesión. 4 horas 

Dra. Georgina Hernández Montes 

1 sesión. 4 horas 

Dra. Nancy Raquel Mejía Domínguez 

 

 


