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SECRETARIA DE INVESTIGACION Y POSGRADO

DIRECCION DE POSGRADO

INSTRUCTIVO para el correcto llenado del formato SIP-30,
Registro o Actualizacion de Unidades de Aprendizaje (UAP)

SIP-30

El formato SIP-30 es un formulario PDF interactivo, el cual puede ser completado en forma electrénica con un lector de archivos PDF (Adobe Reader 9 o superior).
Para facilitar la identificacion de los campos del formulario, haga clic en el botdn Resaltar campos existentes, en la barra de mensajes del documento. Si lo prefiere,
puede imprimir el formato y completarlo a maquina de escribir o a mano.

El nombre de los campos y las areas designadas para requisitar la informacién son autoexplicativos; sin embargo se tienen instrucciones especificas para campos de
interés especial:

CAMPO INSTRUCCIONES
1.5 NUmero de semanas por Es el nimero de semanas lectivas efectivas al semestre, indicadas en el acuerdo de creacién del programa académico o en
semestre del programa alguna actualizacion posterior del programa. En caso de haber tenido una actualizacion en este sentido, la misma debera
haber sido presentada y avalada en reunion del Colegio de Profesores de la Unidad Académica, ademas de haber sido
aprobada por la SIP. El rango de semanas lectivas al semestre es minimo 15 y méaximo 18.

1.7 Tipo de horas Las unidades de aprendizaje, en cuanto a las horas asignadas, estan clasificadas como: Tedricas, Practicas y Teodrico-
practicas. Estas denominaciones son excluyentes, es decir, las unidades de aprendizaje solo pueden ser de un solo tipo, no
pueden tener horas combinadas.

1.8 Numero de horas - semana Es el nUmero de horas asignadas para ser impartida la Unidad de Aprendizaje a la semana.

1.8 Total de horas al semestre Es el nimero de horas totales a impartir de la Unidad de Aprendizaje al semestre. Se calcula multiplicando el campo 1.5
(Numero de semanas) por el campo 1.8 (Nimero de horas-semana)

1.9 Créditos (Reglamento de FORMULA DE CALCULO

Estudios de Posgrado 2006)
A B
Este campo se calcula Tino de C D L . Numero de créditos Crédit
automdticamente cuando el Ipo de Lurso :raaonlmmlma en asignados por cada recrtos
formato se requisita oras alasemana hora
electrénicamente Tedrico 2 2 A*B
Tedrico-practico 4 2 A*B
Seminario 2 1 A*B
Practico 4 1 B * (Horas totales)
Sin exceder de 12 créditos al semestre.
Estancia 8 Se computara B * (Horas totales)
globalmente segun su Sin exceder de 8 créditos al semestre.
importancia en el plan
de estudios y a juicio
del Colegio
correspondiente
No deben asignarse fracciones, los créditos deben redondearse.
1.9  Créditos SATCA FORMULA DE CALCULO
Este campo se calcula
automéaticamente cuando el Tipo de Curso Criterio Créditos
formato se requisita — —
. 4 Tedrico 16 hrs. = 1 crédito (horas totales / 16)
electrénicamente — — .
Tedrico-practico 16 hrs. = 1 crédito (horas totales / 16)
Préctico 16 hrs. = 1 crédito (horas totales / 16)
Seminario 16 hrs. = 1 crédito (horas totales / 16)
Estancia 50 hrs. = 1 crédito (horas totales / 50)
No deben asignarse fracciones, los créditos deben redondearse.
3.2 Temario Debe organizarse por temas y subtemas, indicando la dedicacién de horas en la segunda columna. La suma de horas

debe coincidir con las horas indicadas en el campo (1.6) y debera indicarse al final del desglose del temario.

Para Mayor informaciéon Consultar las siguientes paginas WEB:

El formato SIP-30 deberd estar firmado por el Director o Jefe de la Seccion de Estudios de Posgrado e Investigacion de la Unidad Académica. La ausencia de

dicha firma invalida la solicitud.

http://www.aplicaciones.abogadogeneral.ipn.mx/reglamentos/rgto _posgrado.pdf
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NOMBRE DEL PROGRAMA: [ Maestria en Ciencias de la Computacion ]
COORDINADOR DEL PROGRAMA: [ Dr. Amadeo José Argtielles Cruz

NOMBRE DE LA UAP: [ Introduccidn a la bioinformatica J
CLAVE: [ ] (Para ser llenado por la SIP)

NUMERO DE SEMANAS POR SEMESTRE DEL PROGRAMA:

TIPO DE UAP: OBLIGATORIA O OPTATIVA @

TIPO DE HORAS: TEORl’A@ PRACTICAO TEORICO - PRACTICAO SEMINARIO O
NUMERO DE HORAS - SEMANA: @ TOTAL DE HORAS AL SEMESTRE: ‘ 72 ]

CREDITOS (Reglamento de Estudios de Posgrado 2006): ‘ 8 ] CREDITOS SATCA ‘

FECHA DE ELABORACION DEL PROGRAMA DE LA UAP: [ 29 I 5 I 2015 ]
DD MM AAAA

SESION DEL COLEGIO DE PROFESORES EN QUE SE ACORDO [ Extraordinaria No. 3] FECHA: [ 13 I 1 12013]

LA IMPLANTACION DE LA ASIGNATURA: DD MM AAAA

ESTANCIAO
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Il. DATOS DEL PERSONAL ACADEMICO A CARGO DEL DISENO O ACTUALIZACION DE LA UAP

21 COORD. DEL DISENO O ACTUALIZACION DE LA UAP:

[ Dr. Amadeo José Arglielles Cruz ] CLAVE: 10088-EH-1

2.2 PROFESORES PARTICIPANTES EN EL DISENO O ACTUALIZACION DE LA UAP: (MAXIMO 4)

[ Dr. Cornelio Yaiez Marquez

cave.  |9163-EE-13

M. en C.German Téllez Castillo

cave: 1 10562-EF-1

Dr. Itzama Lopez Yafiez

CLAVE: 9506-EA-13

Dra. GuoHua Sun

N N M
— Y

clave:  |10767-EA-1

. DESCRIPCION DEL CONTENIDO DEL PROGRAMA DE LA UAP

3.1 OBJETIVO GENERAL:

4 3\
Estudiar los conceptos basicos de la bioinformatica: arquitectura de una célula, DNA y cromosomas, genoma, genes y proteinas,
transcripcion y translacidn; analizar las caracteristicas y alcances de ambos tipos de tareas en bioinformatica: gendmicas (analisis y
alineamiento de secuencias; localizacidn de genes e identificacion de promotores) y protedmicas (prediccion de las estructuras
secundaria y terciaria; busqueda de motifs e identificacién de proteinas). Conocer un panorama general de los reconocedores
inteligentes de patrones con énfasis especial en los reconocedores asociativos inteligentes, los cuales se aplicaran a las tareas
gendmicas y protedmicas.

3.2 COMPETENCIAS DEL PERFIL DE EGRESO A LAS QUE CONTRIBUYE:
e N
El contenido de la presente UAP contribuye decisivamente en las competencias del perfil de egreso de la Maestria en Ciencias de la

Computacion, cuyo egresado se define como "un especialista con sélidos conocimientos en su area de especializacion y un manejo
sinérgico de la computacién y de las matematicas aplicadas, de acuerdo con su especialidad." En este perfil de egreso se especifica,
ademas, que estas capacidades permiten al egresado, por un lado, incorporarse al sector industrial como un profesional capaz de

promover la adopcion de nuevas tecnologias de la computacidn; y por otro, desarrollar investigacidn basica o aplicada con el objetivo
de continuar con sus estudios de doctorado. Esta UAP contribuye a que el egresado adquiera competencias para que realice, de
manera eficaz, investigacion basica y aplicada en bioinformatica.
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33 TEMARIO:

TEMAS Y SUBTEMAS HORAS
1 Introduccién a la bioinformatica 2 Horas
2 Conceptos basicos 6 Horas

2.1 Arquitectura basica de una célula
2.2 Acido Desoxirribonucleico (DNA) y cromosomas
2.3 Genoma, genes y proteinas
2.4 Transcripcién y translacion
3 Algoritmos y Complexidad 8 Horas
3.1 ¢, Qué es un algoritmo? ¢ Qué es complejidad de algoritmos?
3.2 Busqueda exhaustiva
3.3 Algoritmos Greedy
3.4 Algoritmos de programaciéon dinamica
3.5 Algoritmos de division y conquista
3.6 Grafos
3.7 Coincidencia de patrones combinatoria
3.8 Arboles y agrupamiento
3.9 Cadenas ocultas de Markov
3.10 Algoritmos aleatorios y bio-inspirados
4 Tareas gendmicas en bioinformatica 6 Horas
4.1 Andlisis y alineamiento de secuencias: genes, genoma y evolucion
4.2 Localizacién de genes e identificacion de promotores
5 Tareas protedmicas en bioinformatica 6 Horas
5.1 Prediccién de las estructuras secundaria y terciaria
5.2 Busqueda de motifs e identificacién de proteinas

6 Reconocedores inteligentes de patrones - un panorama general 6 Horas
7 Modelos asociativos para el reconocimiento inteligente de patrones 8 Horas
8 Aplicacién de los modelos asociativos inteligentes en tareas gendmicas 14 Horas
9 Aplicacién de los modelos asociativos inteligentes en tareas protedmicas 14 Horas
10 Retos, investigacion y desarrollo futuro de la bioinformética 2 Horas

TOTAL 72 Horas



INSTITUTO POLITECNICO NACIONAL
SECRETARIA DE INVESTIGACION Y POSGRADO
DIRECCION DE POSGRADO

TEMAS Y SUBTEMAS HORAS




INSTITUTO POLITECNICO NACIONAL

SECRETARIA DE INVESTIGACION Y POSGRADO

DIRECCION DE POSGRADO

3.4 REFERENCIAS DOCUMENTALES:

{A. Polnaski & M. Kimmel: Bioinformatics, Springer, 2007 \
2. P. Baldi & S. Brunak: Bioinformatics, MIT Press, 1998

3. P. Baldi & S. Brunak: Bioinformatics, Second Edition, MIT Press, 2001.

4.]). Ma: Gene Expression and Regulation, Springer, 2006

5. E. Keedwell & A. Narayanan: Intelligent Bioinformatics, Wiley, 2005

6.Y. Q. Zhang & J. C. Rajapakse: Machine Learning in Bioinformatics, Wiley, 2009

7.J). Cohen: ACM Computing Surveys, Vol. 36, No. 2, June 2004, pp. 122-158

8. Sebastiani, P., I. S. Kohane, and M. F. Ramoni. "The role of machine learning in the post-genomic era." Mach Learning 52, no. 1-2 (2003): 5-9.

9. Kellis, M., B. W. Birren, and E. S. Lander. "Proof and evolutionary analysis of ancient genome duplication in the yeast Saccharomyces cerevisiae." Nature 428,
no. 6983 (2004): 617-24.

10. Roman-Godinez, |., Lépez-Yafiez, I., & Yafiez-Marquez, C.: Classifying Patterns in Bioinformatics Databases by Using Alpha-Beta Associative Memories, in
Amandeep .S. Sidhu and Tharam S. Dillon (Eds.): Biomedical Data and Applications, Studies in Computational Intelligence SCI 224, Springer, Berlin Heidelberg, pp.
187-210, 2009

11. Duda, R. O., Hart, P. E. & Stork, D. G.: Pattern Classification, New York: John Wiley & Sons, Inc., 2001

12. Yafiez Mérquez, C. & Diaz-de-Ledn Santiago, J.L.: Memorias Asociativas Basadas en Relaciones de Orden y Operaciones Binarias, Computacion y Sistemas, Vol.
6, No. 4, México, pp. 300-311, 2003

13. Articulos recientes de la Revista Pattern Recognition, Elsevier.

14. Articulos recientes de la Revista Pattern Recognition Letters, Elsevier.

15. Articulos recientes de la Revista Applied Intelligence, Springer.

- J

3.5 PROCEDIMIENTOS O INSTRUMENTOS DE EVALUACION A UTILIZAR:

(Tareas 20 % \

2. Exdamenes 60%
3. Trabajo final 20%
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