
Título: Estabilidad y complejidad de los sistemas biológicos. El caso de las epidemias y el microbioma humano

Programas de posgrado o planes de estudio en donde se ofertará adicionalmente:

Doctorado en Ciencias Biológicas
Doctorado en Ciencias Bioquímicas

Área del conocimiento: Ecología y biología evolutiva

Semestre: 2025-2

Modalidad: Curso fundamental

Horario: de 10 AM a 12 PM Martes y Jueves

No. sesiones: 24

Horas por sesión: 2.5

Total alumnos PDCB: 4

Total alumnos: 8

Videoconferencia: Si

Lugar donde se imparte: Laboratorio de Biología Teórica, Instituto de Investigaciones Biomédicas Circuito interior UNAM

Informes: Dr. Marco A. José V. correo: marcojose@biomedicas.unam.mx

MÉTODO PORCENTAJE NOTAS

Examen final 20%

Participación en clase 60%

Presentación de un proyecto 20%

Contribución de este curso/tópico en la formación del alumnado del PDCB:

La formación de los científicos que sepan modelar matemáticamente los fenómenos que investigan es una actividad cada vez más necesaria. El curso provee de 
nuevas formas de pensar para contribuir a la biología teórica. Para muchos alumnos este curso es su primera exposición a una larga historia de desarrollos 
teóricos en la biología. El saber determinar qué tipo de dinámica sigue algún fenómeno biológico y el saber sus condiciones para que sea estable requiere de 
saber dinámica de sistemas. 

Nombre: José Valenzuela Marco Antonio

Teléfono: (55) 56 22 38 94

Email: marcojose@biomedicas.unam.mx
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Aspectos generales
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JUAREZ FLORES ANGEL
Integrante

Hospital Infantil de México ‘Federico 
Gómez’

Entropía multivariada para analizar expresión genética e interacciones 
proteína-proteína en distintos tipos de cáncer
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JURADO CARRERA OMAR DAVID
Integrante

Departamento de Biología Celular, 
CINVESTAV

Uso de inteligencia artificial para la predicción de proteínas intrínsicamente 
desordenadas
Uso de inteligencia artificial para la predicción de proteínas intrínsicamente 
desordenadas

PALACIOS PÉREZ MIRYAM
Integrante

Instituto de Investigaciones Biomédicas Proteoma y RNAoma antes del Último Ancestro Universal.
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El objetivo del curso es enseñar los Fundamentos de la Teoría de Sistemas Dinámicos y Complejos aplicables a fenómenos biológicos. Los procesos biológicos son 
sistemas no lineales que conducen a lo que se llama sistemas complejos. En esencia todos los fenómenos biológicos son estocásticos y no lineales y por lo tanto es 
necesario entender la matemática correspondiente para poder modelarlos. En la actualidad, la literatura científica está inundada de modelos novedosos sobre la 
naturaleza de las dinámicas no lineales de sistemas biológicos. Se enseñará cómo plantear un modelo matemático de Biología de Poblaciones y Epidemias. Dos 
tópicos nuevos que incluye este curso son estudiar la complejidad y la estabilidad de la microbiota, y la predicción de proteínas intrínsicamente desordenadas. Se 
enseñará cómo manejar redes de proteína-proteína en distintos tipos de cáncer. Se enseñará cómo usar métodos bioinformáticos para estudiar la evolución de 
proteína y de RNA.
Requisitos: Cálculo diferencial e integral; Álgebra Lineal; Ecuaciones Diferenciales Ordinarias. La matemática será explicada con detalle y se asumirá que el 
estudiante domina la biología, no la matemática.
NOTA: A los alumnos que lo soliciten se les facilitará un material de apoyo correspondiente a estos temas.

1. Teoría de sistemas dinámicos (Marco A. José). Once sesiones de 2.5 horas

I Modelos matemáticos y estabilidad
Conceptos básicos; Sobre la importancia de ser No lineal; Puntos fijos; Análisis lineal de estabilidad; Soluciones de ecuaciones diferenciales en la computadora 
(lineales, no lineales, sistema de ecuaciones diferenciales); Sistemas continuos y sistemas discretos.
2. Bifurcaciones
Definiciones; Tipos de bifurcaciones: de silla, transcríticas, subcríticas, de Hopf; El plano Beta-Gamma.
3. Definiciones; Sistemas conservativos; Sistemas reversibles; Ciclos límite.
4. Dinámica de poblaciones; extinción de poblaciones; modelos epidemiológicos
SIR y SEIR(S).
5. Mapeos en una dimensión
6. La ecuación logística; puntos fijos y telarañas;
7. Matrices aleatorias y método Monte Carlo para estudiar la complejidad y biodiversidad de la ecología de los microbiomas.
Se proporcionarán y se utilizarán programas computacionales en Mathematica y Matlab.
APLICACIONES EN BIOLOGÍA
1. Dr. Angel Juárez Flores: Entropía multivariada para analizar expresión genética
e interacciones proteína-proteína en distintos tipos de cáncer. Dos sesiones de 2.5 horas cada una
2. Dra. Miryam Palacios-Pérez: Proteoma y RNAoma antes del Último Ancestro Universal.
Cinco sesiones de 2.5 horas cada una. Métodos bioinformáticos para la modelación estructural de proteínas y RNA. Cuatro sesiones de 2.5 horas cada una.
3. Dr. Omar David Jurado: Uso de inteligencia artificial para la predicción de proteínas intrínsicamente desordenadas. Dos sesiones de 2.5 horas cada una. 
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Se grabarán todas las clases vía Zoom y luego se enviarán a todo el alumnado. Se compartirá también el material de cada clase acompañada de artículos 
pertinentes. Se enviarán antes de cada clase artículo que faciliten la comprensión de cada tema.
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