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Este curso pretende dar una visión matemática de biología de sistemas para entender la 

autoorganización en sistemas biomoleculares. Los temas incluyen una descripción comparativa 

de los distintos formalismos de modelado basado en ecuaciones diferenciales , motivos de 

retroalimentación negativa y positiva, redes booleanas, multistationaridad y cnjeturas de 

Thomas, módulos de regulación, como la quimiotaxis bacteriana y la robustez . 

 

Cada tema es tratado a partir de referencias recientes sobre el tema y toman el punto de vista 

de la teoría de los sistemas dinámicos y la complejidad algorítmica. Su objetivo es ilustrar 

cómo las matemáticas pueden contribuir de manera no trivial y con gran éxito en  el progreso 

de la biología de sistemas. 

 

Se espera que al término de este curso el alumno conozca: modelos matemáticos de redes de 

regulación génica y redes metabólicas; que pueda modelar usando paradigmas discretos y 

continuous y que pueda hacer una análisis de su dinámica y tener una visión de la algorítmica 

de dichas reglas.  

 

Se espera que al final del curso el alumno tenga los elementos necesarios para leer la literatura 

reciente en análisis y modelación de redes biológicas, tanto desde el punto de vista 

matemático como desde la biología.  

 

 

Metodología Docente Evaluación General 

1. 24 Clases expositivas del profesor. 

2. 8 clases destinadas a aexposiciones de los 

alumnos de artículos científicos recientes 

en el área. 

1. Un examen 

2. Dos tareas individuales con nota 

3. Una nota por la exposición e informe 

asociado 

 

 

 

1. Según el artículo 35 del reglamento de estudios FCFM, el profesor tiene la facultad de realizar un examen oral a un estudiante. Esta instancia 

podrá darse, por ejemplo, cuando el alumno presente inasistencias reiteradas a los controles. De ser examinado en ambas formas (escrita y oral), 

recibirá calificaciones parciales separadas, las que se promediarán aritméticamente para dar la calificación del examen. 



 
Unidades Temáticas  

Número  Nombre de la Unidad Duración en Semanas 

1 Complejidad en redes biológicas 4 

Contenidos 
Resultados de Aprendizajes de la 

Unidad 

Referencias a 

la Bibliografía 

1. Métricas de complejidad (1 

bloque) 

2. Problemas de enumeración (1 

bloque) 

3. Algoritmo en grafos: en 

profundidad y en superficie (2 

bloques) 

4. Aplicaciones en problemas tipos y 

análisis; ejemplos en biología (2 

bloques) 

El estudiante conocerá las técnicas 

y teoremas clásicos y modernos en 

relación al estudio de la 

complejidad en flujo en redes 

biológicas. Tendrá además una 

noción de cómo se aplican estos 

conceptos en el estudio de redes 

metabólicas y de regulación génica. 

[7-12] 

 

Número  Nombre de la Unidad Duración en Semanas 

2 Redes booleanas 4 

Contenidos 
Resultados de Aprendizajes de la 

Unidad 

Referencias a 

la Bibliografía 

1. Introducción (1 bloque) 

2. Tipos actualizaciones, ejemplos y 

comparación  

3. Actualizaciones paralelo y 

sequencial     (1 bloque) 

4. Grafos  de signos y teoremas de 

dinámicas equivalentes (1 bloque)   

5. Complejidad y cálculo de clases 

de equivalencia dinámica (2 

bloques) 

6. Aplicaciones a redes biológicas 

conocidas e ingeniería reversa (2 

bloques) 

 

Elestudiante conocerá los métodos 

clásicos y modernos para 

reconstruir redes de regulación 

génicas y simularlas de manera 

booleana. Conocerá los teoremas 

que permiten evaluar el límite 

dinámco y predecir el 

comportamiento de las órbitas 

bajo diferentes esquemas de 

simulación. 

[3],[4],[6] 

 

Número  Nombre de la Unidad Duración en Semanas 

3 Metabolismo y regulación con aproximación 

diferencial 

2 

Contenidos 
Resultados de Aprendizajes de la 

Unidad 

Referencias a la 

Bibliografía 

1. Introducción al modelamiento 

continuo  de redes metabólicas 

y de regulación: ley de acción 

de masas & Michaeles-Menten 

(1 bloque). 

2. Modelo de Goodwin y de 

homeostasis de metales (1 

El alumnos conocerá métodos 

clásicos de modelación 

matemática de redes 

biológicasusando ecuaciones 

diferenciaoes ordinarias y 

ecuaciones diferenciales lineales 

por pedazo. Conocerá los 

[1],[2],[3],[4],[5],[6] 



 
bloque) 

1. Teoremas de equilibrio y 

multiestabilidad: regla de 

Thomas, Teorema de Soulé y  

Teorema  I/O de Sontag (2 

bloques) 

2. Nociones de robusted de redes 

y aplicaciones a modelos reales: 

(2 bloques) 

teoremas cualitativos que 

permiten entender el equilibrio 

independientemente de los 

parámetros del sistema. Los 

conocimientos se aplicarán a 

modelos reales muy estudiados 

en la literatura.  
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