
 
 

UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 
PROGRAMA DE POSGRADO EN CIENCIAS BIOLÓGICAS 

 

Denominación de la actividad académica (completa): CURSO DE BIOINFORMÁTICA Y BIOLOGÍA MOLECULAR 

DE LA EXPRESIÓN GENÉTICA EN EUCARIONTES 

Clave:  
(no llenar) 

 

Semestre:  

Primero o segundo 

Campo de conocimiento: 

Expresión Genética, 

Regulación Metabólica y 

aspectos evolutivos 

Número de Créditos: 

8 Créditos 

Carácter  

Optativa de elección 

Horas Horas por semana  Horas por semestre 

Teóricas 

4 

Prácticas 

0 
4 hrs 64 hrs 

Modalidad 
Curso 

Duración del curso 

Semestral 
 

Objetivo general:  

El estudiante ampliará los conocimientos de Biología Molecular aplicados a la regulación de la expresión genética y 

conocerá los fundamentos de la Bioinformática para diseñar y aplicar estrategias de evaluación y análisis de la 

expresión genética. 
 

 

Temario 

 

Horas 

Teóricas Prácticas 

Unidad 1 Generalidades de Biología Molecular y de Informática  

 

1.1 Bases moleculares en el estudio de la expresión genética (10 hrs) 

Profesora: Dra. Alina Uribe García. 

Objetivo: Los estudiantes reforzarán  y revisarán los principios básicos de la 

Biología Molecular.  

 

1.1.1 El estudio de la expresión genética 

-Introducción y conceptos. 

 

1.1.2 Procesos del ADN 

-Estructura y características del ADN. 

-Cromatina y polimerasas de síntesis del ADN. 

-Replicación, Transcripción y transcripción inversa.  

 

1.1.3 La molécula del ARN 

-Tipos de ARN. 

-Maduración, exportación y traducción del ARNmensajero. 

-Síntesis de proteínas y degradación del ARNmensajero. 
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1.2 Técnicas de biología molecular para el análisis de la expresión genética (12 

hrs) 

 

Profesores: Dra. Laura Ongay Larios y Dra. C. Marissa Calderón Torres.  

Objetivo: Los estudiantes conocerán las principales técnicas empleadas para evaluar 

la expresión genética. 

 

1.2.1  Descripción y aplicación de las técnicas moleculares 

1.2.2  PCR en tiempo real, su uso, ventajas y desventajas 

1.2.3  Secuenciación del ADN, características 

1.2.4  Aplicaciones de la secuenciación de ácidos nucleicos: RNA-seq 

 

 

1.3 Fundamentos de Informática (6 hrs) 

Profesor: Dr. Miguel Murguía Romero. 

Objetivo: Los estudiantes aprenderán los métodos de bases de datos para el análisis 

de las secuencias de ADN y ARN. 

  

1.3.1 Fundamentos de Bases de datos  

-¿Qué son y para qué sirven las bases de datos?   

 

1.3.2  Modelo relacional de base de datos 

1.3.3 Diseño de Bases de datos 

-Construcción bases de datos.  

-El lenguaje SQL 

-Restricciones de integridad en bases de datos 

 

Unidad 2 Transcripción y Bioinformática  

 

2.1 Regulación de la transcripción (6 hrs) 

Profesora: Dra. Claudia Marissa Calderón Torres. 

Objetivo: Se explicarán las características de la remodelación de la cromatina y de 

los factores de transcripción en el proceso de transcripción. El estudiante hará una 

búsqueda de elementos de respuesta al estrés extra e intra celular en las bases de 

datos disponibles en internet. 

 

 2.1.1 Remodelación de la cromatina 

- El modelo de la Cromatina, desalojo e incorporación de nucleosomas, 

modificación de histonas. 

- Técnicas de análisis de la cromatina. 

 

2.1.2 Los factores de transcripción 

-¿Qué son los factores de transcripción? Estructura y dominios.  
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- El pre-inicio de la transcripción y los factores de transcripción. 

-Los factores de transcripción en la respuesta celular al estrés por cambios de 

parámetros ambientales. 

 

2.2 La tecnología CRISPR aplicada a la transcripción (6 hrs) 

Profesor: Dr. Juan Carlos Vizuet de Rueda 

Objetivo: El estudiante conocerá la aplicación de la edición genética y discutirá sus 

ventajas y desventajas. 

 

2.2.1 Fundamento de la técnica de Repeticiones Palindrómicas Cortas 

Agrupadas y Regularmente Espaciadas (CRISPR por sus siglas en inglés). 

-Modificación de la expresión genética en plantas. 

 

2.3 Bioinformática para la búsqueda de sitios de unión (8 hr) 

Profesor: Dr. Miguel Murguía Romero. 

Objetivo: El estudiante conocerá algunas técnicas de bases de datos  para la 

búsqueda de secuencias de unión al ADN. 

 

2.3.1 Representación de sitios de unión en bases de datos 

-Los factores de transcripción y los sitios de unión al ADN. 

-Modelo de base de datos de factores de transcripción 

-El lenguaje SQL para la consulta de Base de datos de factores de transcripción 

 

2.3.2 Construcción de base de datos de sitios de unión al ADN 

-Diseño de bases de datos de factores de transcripción. 

-Expresiones regulares, IUPAC y secuencias de unión al ADN. 

-Ontología GO. 

 

 

Unidad 3 Diseño, evaluación y análisis de la expresión genética 

 

3.1 Análisis de la expresión genética (16 hrs) 

Profesores: Dra. Laura Ongay Larios, Dra. C. Marissa Calderón Torres y Dr. 

Miguel Murguía Romero. 

Objetivo: El estudiante integrará el conocimiento de bases de datos y regulación de 

la transcripción para el análisis básico de resultados del RNA seq. 

 

3.1.1 Análisis básico de RNA-seq 

-Análisis de la calidad de la secuenciación. 

3.1.2 Estimación del error, fiabilidad y sensibilidad del RNA-seq 

-Unidades relativas, FPKM y RPKM.  

-Limpieza de datos. 
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3.1.2 Técnicas estadísticas para el análisis de RNA-seq 

-Identificación de genes con expresión diferencial. 

-Comparación del análisis básico de los resultados de la técnica molecular en desuso 

de los microarreglos vs RNA-seq. 

 

3.1.3 Estudio de caso 

Búsqueda de genes de respuesta mediante los factores de transcripción que se 

activan durante estrés oxidante y por falta de nitrógeno en una levadura extremófila 

al sodio.  

 

Total de horas teóricas 64  

Total de horas prácticas   

Suma total de horas 

 

64  
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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) 

 
__*_ Exposición oral 

____ Exposición audiovisual 

__*_ Ejercicios dentro de clase 
__*_ Ejercicios fuera del aula 

____ Seminarios 
____ Lecturas obligatorias 

____ 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) 

 
__*_ Exámenes parciales 

____ Examen final escrito 
__*_ Tareas y trabajos fuera del aula 

__*_ Exposición de seminarios por los alumnos  

__*_ Participación en clase 
____ Asistencia 

____ Seminario 
____ Otros (indicar cuáles) 

 

 
Línea de investigación: 

Regulación de la expresión genética durante estrés salino y oxidante en eucariontes  

 

Perfil profesiográfico  

Biología Molecular: Doctorado con especialidad en los mecanismos de transcripción, deseable tener experiencia 

docente y de investigación en la evaluación de la expresión genética; especialidad en técnicas moleculares masivas. 

Bioinformática: Doctorado con especialidad en bioinformática, programación en lenguajes orientados a objetos, y 

bases de datos relacionales. 
 

 


