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1. Datos de identificación: 
 

Nombre de la unidad de aprendizaje: Genómica estructural y comparativa 

Total de tiempo guiado (teórico y práctico): 100 horas 

Tiempo guiado por semana: 5 horas 

Total de tiempo autónomo: 20 horas 

Tipo de modalidad: Escolarizada 

Número y tipo de periodo académico: 6° semestre 

Tipo de unidad de aprendizaje:  Obligatoria 

Ciclo:  Segundo 

Área curricular: Formación profesional fundamental (ACFP-F) 

Créditos UANL: 4 

Fecha de elaboración: 16/03/2021 

Responsable(s) de elaboración: 
Dra. Elva Teresa Aréchiga Carvajal 
M.C. Felipe de Jesús Mares Rodríguez 
M.C. Katia Jamileth González Lozano 

Fecha de última actualización: No aplica 

Responsable(s) de actualización: No aplica 

 
2. Propósito(s): 

La unidad de aprendizaje de genómica estructural y comparativa tiene como finalidad que el estudiante proponga diseños 

de aproximaciones experimentales, inferencias funcionales, nuevas estrategias de análisis de secuencias, técnicas de 

detección y extrapolaciones globales en las áreas de biología y evolución molecular, con base a las reglas (estructurales) 

que gobiernan los cinco reinos biológicos y sus excepciones. Dada la complejidad que requiere la determinación y 

análisis de estructuras genómicas, la pertinencia de esta unidad de aprendizaje se basa en la comprensión de los 

componentes del genoma de los organismos vivos y el impacto que propicia su organización estructural en su medio 
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ambiente; encontrar los puntos críticos en dichas organizaciones estructurales y generar una propuesta activa que 

aproveche la morfología génica y solucione alguno de los problemas en las diferentes áreas biotecnológicas.  

Esta Unidad de Aprendizaje se relaciona de forma antecedente con la UA Bioinformática I, en la cual el estudiante 

adquiere habilidades y desarrolla el dominio del análisis y manipulación de secuencias in silico. Así mismo, se relaciona 

de manera subsecuente con la UA Genómica funcional, para la comprensión del funcionamiento del genoma, mismo que 

le permite reforzar el desarrollo de estrategias aplicables en genomas. 

Esta UA contribuye al desarrollo de las competencias generales al permitir que el estudiante sea capaz de identificar y 

describir los elementos presentes en una secuencia de DNA genómico derivado de cualquier tipo de ser vivo haciendo 

uso de las herramientas bioinformáticas y bases de datos señaladas y descritas en sus cursos previos de Bioinformática 

(6.3.3). Así mismo, podrá aplicar sus conocimientos en la identificación del genoma y/o sus partes para innovar sistemas 

de diagnóstico molecular, desarrollar productos biotecnológicos o continuar desarrollándose en el área de descubrimiento 

de genes (ciencia básica) manteniendo una actitud de compromiso y respeto (9.3.3). También podrá plantear y 

desarrollar propuestas de problemáticas específicas, integrando áreas de conocimiento afines a la interpretación del 

análisis de genomas (12.3.2). Esto logrará generar estrategias más eficientes de anotación de genomas recientemente 

secuenciados y tendrá la capacidad de transmitir su conocimiento y sus habilidades. 

Genómica estructural y comparativa contribuye a que el estudiante desarrolle competencias específicas desempeñadas 

en sus capacidades de pensamiento crítico para la aplicación del conocimiento y la generación de nuevas estrategias de 

análisis genómicos, desarrollando diagnósticos moleculares teniendo como blanco secuencias o moléculas, que puedan 

ser aplicables las problemáticas actuales (Esp.2). Y el desarrollo de estrategias de detección, modificación de genomas y 

manipulación de genes, teniendo secuencias de ADN como blanco, que pueden ser utilizadas para la resolución de 

problemáticas del sector salud, agrícola, pecuario, industrial y ambiental (Esp.3). 
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3. Competencias del perfil de egreso: 
 
Competencias generales a las que contribuye esta unidad de aprendizaje: 
 

Competencias instrumentales: 
 

6. Utiliza un segundo idioma, preferentemente el inglés, con claridad y corrección para comunicarse en contextos 

cotidianos, académicos, profesionales y científicos. 

Competencias personales y de interacción social: 

9. Mantener una actitud de compromiso y respeto hacia la diversidad de prácticas sociales y culturales que reafirman el 

principio de integración en el contexto local, nacional e internacional con la finalidad de promover ambientes de 

convivencia pacífica.  

Competencias integradoras  

12. Construye propuestas innovadoras basadas en la comprensión holística de la realidad para contribuir a superar los 

retos del ambiente global interdependiente. 

Competencias específicas a las que contribuye la unidad de aprendizaje: 

2. Desarrollar diagnósticos moleculares a través de la identificación de organismos patógenos, aplicando técnicas 
tradicionales y de vanguardia de manera eficaz, así como el uso de herramientas innovadoras en su detección, que le 
permitan el estudio y tratamiento de enfermedades genéticas en los ámbitos sanitario, económico y social. 
 
3. Diseñar estrategias de detección, modificación y selección de genomas, mediante la identificación de genes, proteínas 
o componentes metabólicos celulares, siguiendo la normatividad vigente en materia de bioseguridad de Organismos 
Genéticamente Modificados (OGMs) y evaluando su ventaja competitiva al ser comparadas con lo utilizado 
tradicionalmente, con el fin de desarrollar productos, procesos y servicios biotecnológicos en los sectores salud, agrícola, 
pecuario, industrial y ambiental.  
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4. Factores a considerar para la evaluación: 
 

 Presentación oral 

 Examen parcial 

 Examen practico 

 Manual de laboratorio 

 PIA 
 

5. Producto integrador de aprendizaje: 
 
Mapa descriptivo (y la claves del mismo) sobre el desarrollo del análisis y caracterización in silico de secuencias 
genómicas no anotadas obtenidas a partir de un genoma procariote y un genoma eucariote.  
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