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La Universidad Autónoma de la Ciudad de México (UACM) tiene 
el agrado de presentar el órgano de difusión del quehacer científico del 
Posgrado en Ciencias Genómicas.

El Posgrado en Ciencias Genómicas tiene como objetivos pri-
mordiales la formación de investigadores en el área de genómi-
ca, proteómica y biomedicina molecular, que cumplan la misión 
de detectar problemas de salud pública para formular y plantear 
proyectos de investigación que den respuesta a los mismos. La 

difusión del conocimiento constituye de manera conjunta una actividad 
primordial en la vida académica de nuestra Universidad. En nuestro Pos-
grado, la generación de conocimiento representa un ejercicio inherente 
a la formación académica de los jóvenes científicos y del trabajo diario de 
los profesores que realizan sus proyectos de investigación.

En este contexto, una estrategia inicial de difusión de las actividades 
científicas del Posgrado en Ciencias Genómicas lo constituye la publi-
cación de este noticiario que se erige como un vehículo de comunicación 
y discusión de temas científicos y que esperamos sea de interés general 
de la comunidad universitaria. 

La Novena Feria Nacio-
nal de Posgrados de Co-
nacyt se realizó los días 
12 y 13 de abril en el 
World Trade Center en 

la Ciudad de México, el día 15 de abril en 
Tepic, Nayarit y el 17 de abril en Ciudad 
Juárez, Chihuahua. En la Feria participaron 
aproximadamente 100  Instituciones de 
educación superior con alrededor de 900 
Posgrados y un total de  10 250 asisten-
tes  en las diferentes sedes .   

Editorial

Presencia del PCG-UACM en la

Novena Feria de Posgrados
de Conacyt
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	Del Posgrado en Ciencias 
Genómicas participaron los 

nueve profesores de tiempo completo, 
7 se distribuyeron en los dos días en el 

Distrito federal y 2 participaron en el inte-
rior de la República. Los profesores del PCG 

trabajaron intensamente en la preparación e 
impresión de la propaganda que se presentó 
en la Feria y que consistió en: 2 lonas de di-
vulgación de la Maestría en Ciencias Genómi-
cas, posters de divulgación de la Maestría y 
de la más reciente convocatoria del PCG, la 
gaceta del PCG, Genómicas hoy, los dípticos 
y el plan de estudios de la Maestría, fotos de 
las instalaciones del PCG así como folletos de 
difusión donde se describen las líneas y pro-
yectos de investigación del Posgrado, desarro-
llados por los diferentes profesores del PCG. 
Durante el evento se entregaron aproxima-
damente  2000 ejemplares. Por otra parte en 
Ciudad Juárez se concedió una entrevista a la 
emisora de radio Universidad.

	 Consideramos que los resultados de 
la feria son positivos pues permitió la difusión 
no sólo del Posgrado en Ciencias Genómicas 
sino también de la UACM, así como la interac-
ción con Posgrados de diferentes instituciones 
y con estudiantes de múltiples universidades. 
Tanto los asistentes como los expositores mos-
traron gran interés  en la Maestría y el Docto-
rado en Ciencias Genómicas así como en el 

resto de los Posgrados de 
la UACM, fundamental-
mente del área de huma-
nidades y sociales.

	Como experiencia de 
la participación en la 
feria y como resulta-
do de la interacción 
con los Posgrados de 
otras instituciones su-
gerimos las siguientes 
opciones para la futu-
ra participación de la 
UACM  en este tipo 
de eventos:

Ampliar la divulgación y propaganda 
escrita de la UACM en general y de to-
das las ofertas de Posgrado de la Uni-
versidad en posters, dípticos, lonas, 
etc.

Que se realice por parte del área de 
difusión de la UACM un cortometraje 
con las instalaciones y ofertas acadé-
micas de Posgrado de la Universidad.

Implementar un formato de registro 
donde se plasmen los datos de contac-
to con los interesados

Actualizar la página web de la UACM 
donde haya una liga que conecte di-
rectamente a toda la oferta de Posgra-
dos de la Universidad.
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En el año 2003 terminó sus estudios de Doctorado en el Programa Insti-
tucional en Biomedicina Molecular de la Escuela Nacional de Medicina y 
Homeopatía del IPN. 

Investigadores
Nuestros

Dr. César López-Camarillo
Profesor Investigador del Posgrado en Ciencias Genómicas

Desde agosto de 2003, se desempeña como Profesor 
Investigador de tiempo completo en el Posgrado en 
Ciencias Genómicas de la UACM. El trabajo docente 
que realiza en la UACM corresponde a la coordina-
ción e impartición de los cursos de Bioinformática 
y Genómica a nivel Posgrado, así como la tutoría y 
asesoría de estudiantes de Maestría y Doctorado de 
tiempo completo que participan en la realización de 
proyectos de investigación específicos. Ha participa-
do en la dirección y asesoría de 9 estudiantes gra-
duados de Maestría y tiene 7 alumnos en proceso 
de obtención del grado. Actualmente ha graduado 
un estudiante de Doctorado en Ciencias Genómicas 
de la UACM y co-dirige a otros 7 alumnos de Doc-
torado.  
	 El Dr. César López-Camarillo es autor de 20 
artículos internacionales de investigación, 2 capítu-
los en libros internacionales y 3 capítulos naciona-
les. Ha participado con alrededor de 40 resúmenes 
originales en congresos y simposios. Algunas de sus 
distinciones académicas incluyen la Mención Honori-
fica en el examen para obtención del título de Doc-
tor en Ciencias en la ENMyH-IPN, el Premio Lola e 
Igo Flisser-OUIS UNAM a la mejor tesis Doctoral en el 
área de Parasitología, recibiendo mención honorifica 
y es miembro del Sistema Nacional de Investigadores 
Nivel I. Ha participado en diversos comités editoria-
les y evaluadores que incluyen, Comité evaluador de 
los Proyectos “Creadores Jóvenes” del Instituto de 

Ciencia y Tecnología del DF, Evaluador Acreditado de 
Proyectos CONACyT (RCEA) desde 2006 a la fecha, 
Pre-Evaluador del Programa Nacional de Posgrados 
de Calidad (PNPC) del CONACyT 2008 y es miembro 
del comité revisor de la revista Experimental Parasi-
tology desde el año 2005, entre otras. Ha realiza-
do estancias de investigación en el Instituto Pasteur 
de Paris, Francia y tiene colaboraciones con grupos 
de científicos del CINVESTAV-IPN, la ENMyH-IPN, el 
Centro Médico Siglo XXI, la fundación de cáncer de 
mama FUCAM y del Instituto Pasteur de Francia. 
	 Las líneas de investigación que realiza en 
los laboratorios del Posgrado en Ciencias Genómicas 
involucran el uso de metodologías de Biología Mo-
lecular y Celular, Bioquímica, Genómica, Proteómica 
y Bioinformática y tienen como objetivo caracterizar 
genes y proteínas importantes en la reparación del 
DNA y en la regulación de la expresión génica en E. 
histolytica, el parásito causante de la amibiasis hu-
mana, además de evaluar su relación con la virulen-
cia. Este proyecto cuenta además de la aprobación 
de la UACM, con el apoyo externo del CONACyT. 
Recientemente, como resultado del apoyo externo 
obtenido por el ICYT-DF, y en colaboración con la 
Dra. Elizbeth Álvarez, la Dra. Minerva Camacho y 
la Dra. Elisa Azuara  de la UACM, del Dr. Juan Pe-
dro Luna del CINVESTAV y del Dr. Sergio Cuevas del 
FUCAM, ha iniciado el estudio proteómico del cán-
cer de mama en líneas celulares y en muestras de 
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pacientes mexicanas con la finalidad de encontrar 
proteínas que se expresen de manera diferencial y 
puedan servir como biomarcadores con valor pro-
nóstico.
	 También está estudiando el papel de proteí-
nas que resguardan la integridad del genoma en la 
progresión del cáncer de mama.

Líneas de Investigación del grupo
del Dr. Cesar López-Camarillo:

1. Genómica comparativa y análisis funcional de los 
mecanismos de recombinación genética homóloga y 
reparación del DNA en respuesta al daño del DNA en 
E. histolytica.  Proyecto CONACYT #54085.

2. Genómica comparativa y análisis funcional de las 
helicasas de RNA de la familia DEAD-DEx/H-box de 

E. histolytica.
3. Análisis molecular de la maquinaria de procesa-
miento del 3´ UTR del pre-mRNA y mecanismos de 
degradación del RNAm en E. histolytica.

4. Búsqueda de nuevos marcadores moleculares con 
potencial valor pronostico en cáncer de mama me-
diante el análisis de perfiles proteómicos. Proyecto 
apoyado por el  ICYT-DF 2008-2009.

El Dr.César López-Camarillo
con algunas estudiantes del grupo de investigación

PUBLICACIONES CIENTÍFICAS
representativas del Posgrado

La publicación de artículos de Investigación básica y aplicada en revistas inter-
nacionales con arbitraje estricto, constituye un indicador de la calidad e impac-
to de los proyectos realizados en el PCG. Desde sus inicios en el año 2003, el 
Posgrado ha producido alrededor de 60 publicaciones científicas.

• Kosakovsky Pond SL, Poon AF, 
Zárate S, Smith DM, Little SJ, Pillai 
SK, Ellis RJ, Wong JK, Leigh Brown 
AJ, Richman DD, Frost SD. Estimat-
ing selection pressures on HIV-1 us-
ing phylogenetic likelihood models. 

2008. Stat. Med. In press.

• Juan J. Bolı´var, Dagoberto Tapia, Gabina 
Arenas, Mauricio Castañón-Arreola, 
Haydee Torres and Elvira Galarraga. A 
hyperpolarization-activated, cyclic nucle-

otide-gated, cationic current and HCN gene expres-
sion in renal inner medullary collecting duct cells. 
2008. Am J Physiol Cell Physiol.  294:C893-C906.

• César López-Camarillo, María de la Luz 
García-Hernández, Laurence A. Marchat, 
Juan P. Luna-Arias, Leobardo Mendoza, 
Olga Hernandez, and Esther Orozco. Enta-
moeba histolytica EhDEAD1 is a conserved 
DEAD-box RNA helicase with ATPase and 

ATP-dependent RNA unwinding activities. 2008. 
Gene. 414, 19-31. 
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• Mavil López-Casamichana, Esther Oroz-
co, Laurence A. Marchat, César López-
Camarillo. Transcriptional profile of the 
homologous recombination machinery and 
characterization of the EhRAD51 recombi-

nase in response to DNA damage in Entamoeba his-
tolytica. 2008. BMC Molecular Biology.  

• Alvarez-Sánchez ME, Carvajal-Gamez, 
B. I., Solano-González, E., Martínez-Benitez, 
M., García, F. A., Alderete, J. F., and Arroyo, R. 
Polyamine depletion down-regulates expres-
sion of the Trichomonas vaginalis cytotoxic 
CP65, a 65 kDa cysteine proteinase involved 

in cellular damage. 2008. The International Journal  of 
Biochemistry & Cell Biology. May 27.

• Wang S, Ray N, Rojas W, Parra MV, 
Bedoya G, Gallo C, Poletti G, Mazzotti G, 
Hill K, Hurtado AM, Camarena B, Nico-
lini H, et al. Geographic patterns of ge-
nome admixture in Latin American Mes-
tizos.  2008. PLoS Genet. :e1000037.

• Walss-Bass C, Soto-Bernardini MC, Johnson-Pais T, 
Leach RJ, Ontiveros A, Nicolini H, et al. Methionine 
sulfoxide reductase: A novel schizophrenia candi-
date gene. 2008. Am J Med Genet B Neuropsychiatr 
Genet. May 27.

	 En México existen dos especies: Babesia bovis 
y Babesia bigemina, siendo la primera más virulenta 
que la segunda. Esta enfermedad fue reportada por 
primera vez en el país en 1905 y se cree que fue traí-
da junto con los bovinos por los españoles durante la 
conquista. Es una enfermedad de las regiones tropi-
cales y subtropicales del mundo, y en México se res-
tringe a esas áreas ocupando el 51.5% del territorio 
nacional. 
	 Cuando garrapatas infectadas se alimentan de 
sangre del ganado bovino, le trasmiten las formas 
infectivas de la babesia que causan la enfermedad. 
Los primeros signos clínicos que se observan ocurren 
a los siete días después de la trasmisión y son la fie-
bre por varios días, la pérdida del apetito y la letargia. 
Posteriormente se presenta anemia y la hemoglobi-
nuria, una condición en la que la orina se observa de 

de nuestros colaboradores:
La Babesiosis Bovina en México

La babesiosis bovina es una enfermedad causada por protozoarios que 
infectan las células sanguíneas de los bovinos, y que es trasmitida por 
garrapatas del género Rhipicephalus.  

color rojo oscuro. Si el ganado no recibe tratamiento 
oportuno se presentan signos nerviosos, respiración 
agitada y en muchos casos, la muerte. Aunque el cos-
to ocasionado por la presencia de la garrapata y las 
enfermedades  trasmitidas por ella no ha sido esti-
mado recientemente, en 1975 éste fue de alrededor 
de 186 millones de dólares, muchos de los cuales son 
atribuidos a las pérdidas en la producción de carne y 
leche.
	 Actualmente las únicas vacunas efectivas con-
tra la babesiosis bovina son a base de parásitos vi-
vos atenuados, que al ser inoculados en los bovinos 
no causan enfermedad pero sí confieren protección 
duradera. Sin embargo, estas vacunas vivas tienen 
muchos inconvenientes como una corta vida media, 
la posibilidad de transmitir agentes infecciosos como 
virus y priones y un costo de producción muy caro. 
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Estas razones han moti-
vado a los investigadores 
a utilizar herramientas de 
genómica y proteómica 
para desarrollar vacunas 
mejoradas que no ten-
gan los inconvenientes 
de las vacunas actuales. 
Con la reciente secuen-
ciación del genoma completo de Babesia bovis, esta 
meta es cada día más cercana. Actualmente el Pos-
grado en Ciencias Genómicas de la Universidad Au-

	 La estudiante presentó los resultados de su pro-
yecto de investigación titulado “Identificación de la 
maquinaria de reparación del DNA por recombinación 
homóloga en Entamoeba histolytica y caracterización 
de la recombinasa EhRAD51”, el cual desarrollo du-
rante su estudios de Posgrado bajo la dirección del Dr. 
César López Camarillo.
	 Entamoeba histolytica es el parasito protozoario 
causante de la amibiasis humana y se estima que in-
fecta alrededor de 50,000,000 de personas en el mun-
do produciendo aproximadamente 100,000 muertes 
anuales debido a la producción de abscesos intesti-
nales y hepáticos en los pacientes. Los resultados 

obtenidos por la Dra. Mavil López fueron publicados 
en 2 revistas científicas internacionales con arbitraje 
estricto. Este trabajo nos podría ayudar a entender los 
mecanismos de recombinación genética y su relación 
con la virulencia de este microorganismo. 
	 La Dra. Mavil López Casamichana es el primer es-
tudiante de Posgrado en recibir el grado de Doctor en 
Ciencias en nuestra Universidad, lo cual representa un 
logro académico importante y pone de manifiesto las 
acertadas políticas de apoyo a la Investigación y forta-
lecimiento de los Posgrados de nuestra Institución.

tónoma de la Ciudad 
de México,  realiza 
investigaciones so-
bre esta enfermedad 
y busca alternativas 
que impidan la tras-
misión de la babesia 
por las garrapatas, 
utilizando estrategias 

novedosas de genómica y proteómica a través de con-
venios de colaboración con la Universidad Autónoma 
de Querétaro, el INIFAP y la Universidad Estatal de 
Washington y así contribuir al desarrollo de la gana-
dería mexicana y a la formación de profesionistas con 
posgrado de reconocido prestigio y calidad.

	 El Dr. Juan Joel Mosqueda Gualito es profe-
sor de tiempo completo de la Facultad de Cien-
cias Naturales de la Universidad Autónoma de 
Querétaro, donde imparte las materias de bio-
química e inmunología a los estudiantes de la 
carrera de medicina veterinaria y zootecnia.

(...) [el costo] en 1975 fue 
de alrededor de 186 millo-
nes de dólares (…)

Eritrocito de bovino in-
fectado con Babesia bo-
vis (x 100). Tinción de 
Giemsa.

Eritrocitos de bovino in-
fectados con Babesia bi-
gemina (x 100). Tinción 
de Giemsa

PRIMERA DOCTORA EN CIENCIAS
graduada en la UACM

El pasado 12 de junio, la M. en C. Mavil López Casamichana presentó su examen 
que le permitió obtener el grado de Doctora en Ciencias Genómicas. 
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Hace algunos años, el estudio de 
los genes y las proteínas se reali-
zaba considerándolos como en-
tidades simples. Sin embargo, los 
avances científicos y tecnológicos 
de finales del siglo XX han permi-
tido el desarrollo de nuevas disci-
plinas, como la Proteómica, cuyo 
principal objetivo es el estudio 
de la organización y la medición 
a varios niveles celulares de los 
cambios temporales en la abun-
dancia relativa de proteínas, en 
respuesta a condiciones defini-
das, cambios ambientales o esta-
dios de desarrollo. 

	 El paso del estudio global de los 
genes al estudio de las proteínas, dio ori-
gen a la Proteómica. Esta disciplina estudia 
en detalle la identificación, los patrones de 
expresión, estructura, función celular y bio-
química de todas las proteínas, así como la 
interrelación de las proteínas con otras pro-
teínas y con los demás componentes vitales 
de la célula (DNA, RNA, metabolitos, etc.).

La proteómica hace posible el es-
tudio simultáneo de un gran nú-
mero de proteínas, lo que ha 
permitido dejar de estudiar a 
las proteínas como entidades 
aisladas. Ahora, las proteínas 
son estudiadas como parte de 
una compleja red de la célula (pro-
cariota o eucariota), la cual regula su expre-

sión al ejecutar un programa genético 
en respuesta a cambios dinámicos que se 
traducen en cambios en el fenotipo, en la fisiolo-
gía o en el desarrollo mismo de la célula. 

En la última década se ha visto un incremento significativo en 
los estudios proteómicos, debido a que el conocimiento de los 
genomas resulta insuficiente para entender la compleja organi-
zación, estructura y funcionamiento de los seres vivos y, además 
de que el proteoma es el producto final de la expresión de un 
genoma. 

Dada su íntima relación con la Genómica, la proteómica ha visto 
su mayor desarrollo en los estudios proteómicos de bacterias, 
debido a que se cuenta con más de 50 genomas secuenciados, 
son fáciles de manipular y se puede tener una gran cantidad de 
estos microorganismos en el laboratorio.

Después de la secuenciación del genoma humano, la atención 
se ha centrado en los productos para los cuales codifican los 
~30,000 genes identificados en el. Sin embargo, la interpreta-
ción Proteómica del genoma humano es más compleja, si consi-
deramos las modificaciones postranscripcionales, el ensamblaje 
alternativo de exones y las modificaciones postraduccionales. El 
estudio del proteoma de las células y los tejidos es fundamen-

tal, ya que las proteínas son las responsables del la diversidad 
funcional de la células y de realizar un sinnúmero de funcio-
nes biológicas cuyos procesos de regulación son importantes 
para entender procesos como las enfermedades y la suscep-
tibilidad a ellas.

En 1994 Mark Wilkins comenzó a utilizar el término Proteómi-
ca, para referirse al complemento proteico de un genoma. En 

Proteómica:   El paso siguiente
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la actualidad la Proteómica se define como el estudio 
a gran escala de la expresión, estructura y función de 
las proteínas, para obtener una visión integral y global 
de los procesos y redes celulares a nivel de las proteí-
nas”.

	 Si bien el término proteómica fue acuñado 
en la ultima década del siglo XX, en 1975 O’Farrell 
describió una de las principales herramientas emplea-
da en el estudio de los proteomas, la electroforesis en 
dos dimensiones. La electroforesis en dos dimensio-
nes se basa en la separación de proteínas por su carga 
y peso. Esta técnica permite resolver (separar) más de 
mil proteínas en un mismo gel, primero en una del-
gada tira de gel en la cual, las proteínas se separan 
por su carga (punto isoeléctrico) y después, colocan-
do esta tira sobre un gel para separar a las proteínas 
por su peso. Posteriormente las proteínas pueden ser 
cortadas de estos geles para su identificación, gene-
ralmente por espectrometría de masas. Esta técnica 
permite separar a las proteínas que conforman un mi-
croorganismo, célula o tejido y definir las diferencias 
en la expresión de proteínas bajo diferentes condicio-
nes o estadios. 

	 La proteómica es posible gracias al desarro-
llo tecnológico que han alcanzado la electroforesis 
en dos dimensiones, la identificación de proteínas y 
la bioinformática. La identificación de proteínas por 

espectrometría de masas ha 
revolucionado el campo de 
la proteómica ya que gra-
cias a esta herramienta se 
pueden identificar miles 

de proteínas rápidamente. 

La identificación de proteínas 
a través de la secuenciación de 
algunos de sus péptidos por es-
pectrometría de masas, ha faci-

litado la generación de bases de 
datos proteómicas. La más impor-

tante de ellas fue creada en Europa 
en 1986 (Swiss-Prot). En ella se pue-
de consultar información relacionada 

a la proteína de interés, ligada a otras 
bases de datos de acceso libre [Protein In-
formation Resource (PIR), Protein Research 
Foundation (PRF), Protein Data Bank (PDB), 
PubMed, GeneBank], etc.

Día a día estas técnicas y herramientas se perfeccio-
nan para incrementar la sensibilidad de detección y la 
capacidad de análisis; lo cual, incrementa la informa-
ción disponible para el desarrollo de bases de datos 
y plataformas bioinformáticas que permiten realizar 
estudios más complejos y proponer modelos de siste-
mas biológicos que nos den una mejor interpretación 
de la regulación Genómica y Proteómica en diferen-
tes niveles de organización celular. Estas herramientas 
también nos ayudan a entender y predecir la función 
de las proteínas, como se expresan y como se regulan 
en un organismo.

La Proteómica tiene tres principales áreas de in-
vestigación:

a) Proteómica Estructural. 
Es la caracterización e identificación a gran escala de 
las proteínas de una célula u organismo. Tiene como 
objetivo la elaboración de los proteomas, a partir del 
análisis de todas las proteínas presentes en una célula 
u organelo con la finalidad de conocer la ubicación y 
la función de las proteínas que lo conforman.

b) Proteómica de la Expresión.
Es la comparación de la expresión diferencial protéica. 
Está encaminada a la identificación de proteínas ex-
presadas diferencialmente por una misma célula entre 
dos condiciones definidas (temperatura, pH, tiempo, 
salud-enfermedad, etc.),  a fin de identificar marcado-
res específicos para cada una de las condiciones.

c) Proteómica Funcional.  
Es un tipo de análisis en el que se trabaja con com-
plejos multi-proteicos que forman parte de una red 
y participan en ella a través de una gran variedad de 
interacciones proteína-proteína o de modificaciones 
postraduccionales.

	 Mediante la Proteómica se pueden detectar 
alteraciones en la expresión de cientos de proteínas, 
algunas de las cuales pueden ser utilizadas como 
marcadores de enfermedad (ej. cáncer). De la misma 
forma, la Proteómica es de gran utilidad en la bús-
queda de proteínas reconocidas por el suero de los 
pacientes que cursan algún proceso infeccioso, como 
la Tuberculosis y el Síndrome Respiratorio Agudo Se-
vero (SARS por sus siglas en ingles).
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Uno de los objetivos de la genómica estructural 
es la de descubrir la secuencia completa del geno-

ma o material genético de un organismo.

¿Qué son y

de ADN?

para qué
sirven los

Microarreglos
	 La genómica funcional se 
enfrenta al reto de definir como se 
expresan los genes y entender las 
funciones de las proteínas codifica-
das por dichos genes. El análisis mediante microarreglos 
de ADN permite determinar de manera simultánea el 
patrón de expresión de cientos o miles de  genes de un 
organismo. Los microarreglos de ADN son dispositivos 
en los que secuencias de ADN correspondientes a genes 
específicos, se encuentran unidas de manera ordenada a 
una superficie de vidrio. El tamaño de estos dispositivos 
es en general de 24 x 76 x 0.94 mm (similar a un por-
taobjetos estándar para microscopio). Cada fragmento 
de ADN es depositado en forma de un punto o “spot” 
microscópico de unos 300 µm para las laminillas de vidrio estándar. Los 
microarreglos son construidos mediante el uso de un robot que utiliza 
puntas de acero microscópicas para depositar las muestras de ADN sobre 
la laminilla de vidrio, formando de esta manera los puntos. La unión del 
ADN al vidrio tiene que ser covalente para que quede fijo al soporte y no 
se despegue en los lavados. Cada laminilla puede contener hasta 30,000 
puntos de genes individuales o duplicados. Las sondas para un gen es-
pecífico y que son depositadas en la laminilla, son fragmentos de ADN 
obtenidos mediante amplificación por PCR  o bien pueden ser oligonu-
cleótidos sintéticos. 

	 El procedimiento básico para utilizar los microarreglos se reali-
za en  cinco etapas: 1) preparación de las sondas de ADN de secuencia 
conocida e inmovilización en la superficie de vidrio, 2) hibridación de las 
sondas con las moléculas de ARN provenientes del organismo de interés, 
3) lavados del microarreglo hibridado, 4) adquisición de imágenes y 5) 
análisis estadístico de los datos. El método se basa en la hibridación del 
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ADN presente en cada de-
pósito con las moléculas 
de ADN complementario 
(ADNc) sintetizado a partir 
del ARN de interés. Las mo-
léculas de ADNc se marcan 
previamente con radioactivi-
dad o con fluorescencia. La 
hibridación se lleva a cabo 
mediante apareamiento 
canónico de bases y la for-
mación de un dúplex ADN-
ADNc tipo Watson-Crick. 
Posteriormente, se realizan 
lavados de la superficie del 
microarreglo que ayudan 
a eliminar las moléculas de 
ADNc que se unen al ADN 
de manera inespecífica. La 
hibridación específica ADN-
ADNc se hace evidente me-
diante la emisión de señal 
fluorescente o radiactiva de 
cada punto. La importancia 
cuantitativa del experimen-
to radica en el hecho de que 
la cantidad de ARN que hi-
brida en  cada punto es pro-
porcional a la abundancia 
del transcrito en la muestra 
biológica. Por lo que, los 
cambios en la abundancia 
de los transcritos pueden es-
timarse a partir del aumento 
o disminución en la intensi-
dad de fluorescencia o ra-
dioactividad. Este cambio 
es conocido como relación 
y puede ser relativo a la se-
ñal obtenida en una mues-
tra control o de referencia, 
comparado con la muestra 
a examinar (por ejemplo 
en diferentes condiciones 
experimentales o al compa-
rar células normales contra 
anormales). De esta mane-

ra, podemos obtener el perfil de expresión génica global o transcriptoma 
de un microorganismo o célula en particular y definir cuales genes au-
mentan o disminuyen su expresión en una condición experimental espe-
cífica. Sin embargo es necesario tomar en cuenta que la implementación 
de los microarreglos en el laboratorio constituye un proceso complicado y 
laborioso debido a que existen diversas fuentes de variabilidad entre cada 
experimento, lo cual se debe tener en cuenta al iniciar el experimento. 
Esto hace obligatorio la necesidad de repetir el experimento varias veces 
para obtener reproducibilidad y conclusiones más solidas.

Aplicaciones de la tecnología
de microarreglos de ADN
	 Existen diversas aplicaciones que se le pueden dar al uso de la tec-
nología de microarreglos, algunos de los cuales se enlistan a continuación.

	 1) Cuantificación de la abundancia de transcritos. Consti-
tuye una de las principales herramientas en el análisis del transcriptoma, 
la cual puede ser aplicada a nivel básico, así como en la medicina y la 
biotecnología. Este tipo de estudios permiten a los investigadores evaluar 
diferencias en los patrones de expresión entre individuos, poblaciones y 
especies, o bien bajo diversas condiciones de laboratorio. Por ejemplo, la 
cuantificación de la expresión génica a nivel global permite evaluar cómo 
un tratamiento puede afectar un tejido u organismo; o bien como una 
población de individuos enfermos responde a los fármacos.

	 2) Descubrimiento de nuevos genes. Se refiere a la identifica-
ción de nuevos genes los cuales deben ser transcritos bajo diversas con-
diciones, pero no en otras, lo cual significa que su expresión es requerida 
o al menos contribuye en las diferencias biológicas entre las condiciones 
evaluadas. Por ejemplo, la determinación de genes cuya expresión varía 
en condiciones de enfermedad, tales como el aumento de la expresión 
de oncogenes en diversos tipos de cáncer, nos permite inferir que son 
importantes en la patología.

	 3) Anotación funcional del genoma. La asociación de la ex-
presión del mRNA de nuevos genes que codifican proteínas con funciones 
desconocidas y que son coregulados con productos génicos conocidos, 
nos permite predecir su función. Por ejemplo, el análisis mediante mi-
croarreglos de ADN del transcriptoma de levaduras crecidas en bajas con-
diciones de oxígeno, revelará los genes nuevos y conocidos que cambian 
su expresión y que estarían implicados en la sobrevivencia de las células 
en condiciones anaeróbicas.

	 En conclusión el uso de microarreglos de ADN en la nueva 
biología constituye una herramienta sencilla y poderosa en el aná-
lisis de la expresión de miles de genes en diversos organismos, que 
nos ha permitido avanzar a grandes pasos en la compresión de la 
funciones de los genomas.
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• Así estamos hechos…¿Cómo somos?, de la Dra. Es-
ther Orozco aborda conceptos básicos de la biología 
molecular y genómica y sus repercusiones en nuestro 
país 

• De la lectura del genoma a la clonación humana se 
presentó el miércoles 28 de mayo a las 18:30 horas, en 
la Librería del Fondo “Octavio Paz” de Cultura Econó-
mica 

• Participaron en la presentación los doctores Humber-
to Nicolini, Gabriel Guarneros, Patricio Gariglio y la au-
tora Esther Orozco 

	 Esta obra logra abarcar temas polémicos de actualidad como lo son el conocimiento del genoma huma-
no, la generación de organismos transgénicos, el uso de células madre y la clonación de animales; temas que son 
de interés general, especialmente los relacionados con la investigación genómica en todos los campos del conoci-
miento humano.
	 El primer interés de Así estamos hechos… ¿cómo somos? “es contribuir a la difusión de algunos de los 
descubrimientos recientes en esta área; poner al alcance temas de gran interés científico, social, económico, ético, 
político e individual”, apunta Orozco.
	 De igual manera, en este libro se presentan conceptos básicos de la biología molecular. Se muestra un 
recorrido por los principales hallazgos y reflexiones sobre la ciencia y la tecnología así como sus repercusiones en 
nuestro país.
	 La obra tiene dos intereses básicos: el primero es colocar la más reciente información de las ciencias de la 
vida al alcance del lector interesado en la difusión científica y el segundo es dar un punto de vista sobre la impor-
tancia de la educación, la ciencia y la tecnología en el desarrollo científico, humanístico y económico en México.
	 Esther Orozco ha dedicado su carrera como investigadora al estudio de los genes y las proteínas que par-
ticipan en la virulencia de la Entamoeba hystolytica, parásito responsable de la amibiasis, abriendo el camino para 
el desarrollo de una futura vacuna.
	 Actualmente, está dedicada a consolidar al Instituto de Ciencia y Tecnología del DF y a promover el uso 
de la ciencia y la tecnología para resolver los problemas de la sociedad, en específico los de la Ciudad de México.

PRESENTAciÓN DEL LIBRO
Autora: Dra. Esther Orozco

Así estamos hechos... ¿Cómo somos?
De la lectura del genoma a la clonación humana

La obra tiene dos intereses básicos: el primero es colocar la más re-
ciente información de las ciencias de la vida al alcance del lector común, y el segundo es 
dar un punto de vista sobre la importancia de la educación, la ciencia y la tecnología en el 
desarrollo científico, humanístico y económico.
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NOTICIAS
del mundo de la ciencia

Un nuevo mapa revela la variación 
dinámica en el genoma humano.

Un equipo de  investigadores, con-
ducidos por el doctor Evan E. Eichler 
del Instituto de Howard Hughes en 
la Universidad de Washington, ha 
producido el primer mapa de alta 
resolución que muestra la variación 
estructural que existe en el genoma 
humano. Con éste mapa, los inves-
tigadores pueden comenzar a estu-
diar cómo la estructura subyacente 
del genoma de una persona se dife-
rencia de la de otra.

	 Eichler y un equipo de 45 colegas exa-
minaron las secuencias completas del ADN de 
ocho personas: cuatro de origen africano, dos 
asiáticos, y dos provenientes de Europa occiden-
tal, y las compararon con la secuencia de ADN 
derivada del proyecto del genoma humano, que 
se conoce como la secuencia de la referencia. 

	 El resultado obtenido de dichas com-
paraciones permitió determinar que la variabili-

dad es mucho más compleja de lo que se habìa 
pensado, pero esta complejidad es vital. “Éstos 
son los detalles que necesitamos conocer para 
encontrar nuevas asociaciones con enfermeda-
des”, dijo  Eichler. 

	 En un artículo publicado en mayo de 
2008 en la revista Nature, Eichler y sus colegas 
analizaron fragmentos variables de ADN que se 
extendían desde algunos miles hasta algunos 
millones de pares de bases. La información des-
crita en este estudio ayudará a los investigadores 
a entender cómo los seres humanos son genéti-
camente diferentes entre si. “Ésta es la primera 
vez que variantes individuales han sido clonadas 
y secuenciadas utilizando métodos de alta fide-
lidad de manera sistemática,” dijo Eichler. “Esta 
información sugiere la existencia de mecanismos 
de variación genética que no se podían deducir 
previamente.”

	  Los genetistas se han enfocado tradi-
cionalmente en cambios en una sola “letra” - o 
par de bases - en una secuencia de ADN. Pero 
en años recientes, varios grupos de investigado-
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res - incluyendo el grupo de Eichler - han 
demostrado que algunas de las diferencias 
genéticas más importantes entre los seres 
humanos involucran segmentos grandes del 
ADN.

	  “Los cambios estructurales - inser-
ciones, duplicaciones, deleciones, e inversio-
nes del ADN - son extremadamente comu-
nes en la población humana,” dicen Eichler. 
“De hecho, más bases están implicadas en 
cambios estructurales del genoma de las 
que están implicados en cambios de un solo 
par de bases”. 
 
	 En varias regiones de nuestro geno-
ma algunas personas tienen segmentos de ADN que estan ausentes 
en otras. Además, regiones genómicas largas pueden estar invertidas 
en comparacón con el genoma de otras personas. Estas diferencias 
genéticas pueden influenciar la susceptibilidad de una persona a una 
enfermedad cardíaca, al autismo, al lupus, a la infección del VIH, y a 
muchas otras enfermedades. 

	 En los nueve genomas analizados en el artí-
culo de Nature, los investigadores encontraron 
1,695 regiones con diferencias de inserciones, 
deleciones, o inversiones de ADN de más de 
6,000 pares de bases de longitud. En algunas 
de estas regiones, los nueve genomas eran 
estructuralmente diferentes. En otros sitios, 
apenas una o unas cuantas personas presen-
taban variación. 

	 Los nuevos análisis mostraron que los ocho 
nuevos genomas estudiados tienen 525 seg-
mentos de ADN que no están presentes en 
el genoma de referencia. El tamaño de estos 
segmentos va desde algunos miles a 130,000 
pares de bases. “Estos resultados apoyan 
fuertemente la idea de que la secuencia del 
genoma humano aún está incompleta” seña-
lan Eichler y sus colegas en su artículo. Los 
autores sugieren que es necesario obtener 
secuencias genómicas para llenar los huecos 
restantes. 

	 Para estudiar más 
a fondo esta variación, los 
investigadores secuencia-
ron 261 de las variantes 
estructurales. En estas re-
giones encontraron mu-
chas variantes estructura-
les menores a 6,000 pares 
de bases, que cubren un 
amplio rango de longitu-
des, inclyendo inserciones, 
deleciones, o inversiones 
de unos cuantos pares de 
bases. Por razones des-
conocidas, algunas par-
tes de nuestro genoma 
son mucho más variables 
que otras. Por ejemplo, 
las áreas que contienen 
los genes que están im-
plicados en la integridad 
estructural del cuerpo, tal 
como la piel  o el epitelio 
gastrointestinal, son nota-
blemente diversas. “Éste 
hallazgo nos resultó sor-
prendente” indicó Eichler.

	E n los nueve genomas 
analizados en el artículo de 
Nature, los investigadores 
encontraron 1,695 regiones 
con diferencias de insercio-
nes, deleciones, o inversiones 
de ADN de más de 6,000 pa-
res de bases de longitud. 
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FUENTE: Noticias  en español del Instituto Howard Hughes.
http://www.hhmi.org/news/research-esp.html

	 Un análisis de las 
1,695 regiones variables 
revela que éstas tienden 
a ocurrir donde los seg-
mentos de ADN se repiten. 
Estos segmentos repetidos 
de ADN tienen una ten-
dencia a alinearse mal du-
rante el proceso que pro-
duce los espermatozoides 
y los óvulos, lo que resulta 
en inserciones y delecio-
nes. “Aproximadamente 
la mitad de las inserciones 
y las deleciones parecen 
ser causadas por este me-
canismo,” dijo Jeffrey M. 
Kidd, estudiante de Pos-
grado en el laboratorio de 
Eichler, quien es el primer 
autor del artículo. “Para 

determinar si los alinea-
mientos deficientes son la 
causa de esta variabilidad, 
es necesario contar con da-
tos de alta calidad.” 

	 El estudio de la 
variación estructural resul-
tará crítico conforme vaya 
aumentando el número 
de secuencias genómicas 
disponibles. “2008 serán 
un año importante en la 
secuenciación de geno-
mas,” señaló Eichler. Las 
ocho personas que el equipo de Eichler estudió son parte de un grupo 
mucho más grande, cuyos genomas serán secuenciados como parte 
del Proyecto 1000 Genomas, un esfuerzo internacional que intenta 
obtener las secuencias de genomas de personas de todas partes del 
mundo. “tener ocho nuevos genomas como éstos nos permitirá de-
terminar el umbral de lo que podemos y no podemos detectar.” 

	 Entender la variación estructural es esencial para desarrollar 
nuevas tecnologías que permitan detectar las diferencias genéticas 
entre la gente. Por ejemplo, los llamados “chips de SNP”, ya sea uti-
lizados en investigación o en aplicaciones clínicas, necesitan reflejar 
esta variabilidad estructural para poder asociar las variantes genéticas 
con enfermedades particulares.

	 Además de sus posibles aplicaciones, los nuevos resultados 
proporcionan una gran cantidad de datos para explorar hipótesis y ha-
cer descubrimientos, según Eichler. “Lo que me parece más emocio-
nante es que ahora tenemos, esencialmente, ocho nuevos genomas 
de referencia del ser humano.”
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(…) del Proyecto 
1000 Genomas, un 
esfuerzo interna-
cional que intenta 
obtener las secuen-
cias de genomas de 
personas de todas 
partes del mundo.



15

Los alumnos de Maestría y Doctorado, Helios Cárdenas y Eric Me-
neses acudieron al 2nd LATIN AMERICAN PROTEIN SOCIETY MEETING 
el cual se llevó a cabo en Acapulco, Guerrero en Noviembre de 2007 

donde presentaron un cartel que contenía sus avances de tesis relacionados 
con el proyecto: Identificación de proteínas Myb en el genoma de Enta-
moeba histolytica. Para la asistencia a este evento recibieron apoyo del Dr., 
Luis Brieba de Castro del Laboratorio Nacional para la Biodivesidad (LAN-

GEBIO). En este mismo congreso se presentó el trabajo titulado DNApol I de Entamoeba histolytica el 
cual forma parte dela colaboración existente entre los grupos de la UACM y de LANGEBIO.

 
Así mismo, en febrero de 2008, la Dra. Selene Zárate asistió a Boston, Mas-
sachusetts  a la 15th. Conference on Retroviruses and Opportunistic Infections 
donde presentó el trabajo titulado: “Models of neutralization and sequence 

variation”. También la Dra. Zárate acudió al 15th HIV International Dynamics and 
Evolution Meeting con el trabajo “Models of HIV spread using agent-based simu-
lations” el cual se llevó a cabo en Santa Fe, Nuevo México en abril de 2008. Para 
asistir a dichos congresos la Dra. Zárate recibió apoyo de los organizadores de di-
chos congresos.

En pasadas fechas, la Dra. María Elizbeth Álvarez Sánchez, profesora  investi-
gadora  participó con el trabajo titulado “Polyamine depletion down-regulates the 
CP65 mediated cytotoxicity of Trichomonas vaginalis” en el Congreso The Fourth 

International Conference on Anaerobic Protist (ICAP IV), celebrado en Taiwan del 12 al 
16 de mayo del 2008. El financiamiento para la realización de este trabajo fue otorga-
da por el CONACYT y la UACM.

trabajos de investigación genómica
expuestos en congresos internacionales

El trabajo de investigación realizado en el Posgrado en Ciencias Genómicas ha sido ex-
puesto en diferentes congresos Nacionales e Internacionales. En estos eventos se expone 
el trabajo que realizan los estudiantes de Maestría y Doctorado así como el que realizan 
los profesores-investigadores.

Fo
to

: D
on

 F
ar

ra
ll,

 G
ET

TY
 IM

A
G

ES



16



17

	 En la emisión del 20 de marzo del 2008, la 
BBC de Londres reseño el trabajo de un grupo de cola-
boradores de diversos países, liderados por el Dr. Andrés 
Ruíz-Linares de la University College de Londres, UK y 
en el cual participó el Dr.  Humberto Nicolini, profesor 
investigador del PCG de nuestra casa de estudios. El 
grupo se conformó por científicos de Estados Unidos 
de América, Europa y Latinoamerica incluyendo la Uni-
versidad de Bern, Suiza; la Universidad de Antioquia de 
Colombia; la Universidad Peruana Cayetano Heredia de 
Perú; la Universidad de Nuevo México, EUA; la Universi-
dad de Berkeley California, EUA; la Universidad de Costa 
Rica; la Universidad Autónoma de la Ciudad de México 
y la Universidad de Chile, entre otras 17 Universidades y 
Centros de Investigación. De acuerdo a este 
estudio, la historia de Latinoamérica está es-
crita claramente en sus genes. 

	 Los científicos reportaron sus ha-
llazgos en marzo de 2008 en la prestigiada 
revista internacional de acceso libre PLOS 
GENETICS 2008 (4), issue 3 e1000037 y re-
presenta el estudio genético más compren-
sivo de población Latinoamericana. En el 
proyecto se analizaron 300 individuos de 7 
diferentes países, desde México hasta Chile, 
basados en el estudio de marcadores genéti-
cos a través del genoma humano represen-
tados por 678 microsatélites autosomales 
y 29 ligados al cromosoma X. Los resultados sugieren 
fuertemente que la gran mayoría de los Latinoamerica-
nos son descendientes de hombres europeos y nativos 
americanos o mujeres africanas. Los hallazgos están de 
acuerdo con previos estudios reportados en la literatura  

NOTA DE LA BBC DE LONDRES
Investigador del PCG de la UACM participa en un
importante estudio genético

referentes a la historia demográfica de América Latina y 
tiene numerosas implicaciones en el diseño de estudios 
de asociación en poblaciones de la región. 
El análisis genético de muestras de sangre de indivi-
duos de las diferentes regiones estudiadas muestra que 
la mayoría de los Latinoamericanos pueden trazar sus 
orígenes treinta generaciones atrás del tiempo en que 
ocurrió la conquista. Los investigadores mencionaron 
que la mayoría de los genes son producto de cruzas en-
tre hombres europeos y mujeres americanas nativas o 
africanas, lo cual soporta el argumento histórico de que 
los colonizadores europeos acabaron con la mayoría de 
los hombres nativos y se cruzaron con sus mujeres o 
con las esclavas africanas.

El articulo completo puede ser obtenido gratuita-
mente en la dirección:
http://www.plosgenetics.org

El estudio describe por primera vez la variabilidad de la mezcla genética a nivel genómico 
en la población mestiza de Latinoamericanos, señalando a la Ciudad de México como el 
sitio que mejor representa el mestizaje genético en el mundo.

(…) el presente estudio describe por pri-
mera vez la variabilidad de la mezcla ge-
nética a nivel genómico en la población 
mestiza de Latinoamericanos, señalando 
a la Ciudad de México como el sitio que 
mejor representa el mestizaje genético en 
el mundo- apuntó el Dr. Nicolini.
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El Posgrado en Ciencias Genómicas invita a inscribirse a los programas de Maes-
tría y Doctorado en Ciencias Genómicas. La convocatoria para realizar estudio de 
Maestría se publicará en marzo del 2009. La convocatoria para ingreso al progra-
ma de Doctorado permanece abierta durante todo el año.

• Genómica humana
• Genómica de agentes infecciosos en humanos
• Genómica de agentes infecciosos de importancia veterinaria

LÍNEAS DE
INVESTIGACIÓN

El Programa de Maestría en Ciencias Genómicas pertenece al Programa Nacional de 
Posgrados de Calidad (PNPC) en la vertiente de Programa de Fomento a la Calidad 
del Posgrado (PFCP) del CONACyT por lo que los estudiantes aceptados podrán solici-
tar una beca para realizar estudios de Maestría.

REQUISITOS PARA DOCTORADO
• Maestría en área afín
• Tiempo completo
• Comprensión de inglés científico

ADMISIÓN
• Entrevista
• Presentación del proyecto de Maestría

DOCUMENTOS
• Solicitud de admisión
• 2 Curriculum vitae con copia de com-
probantes

• Original y 2 copias del certificado de es-
tudios de Maestría
• Original y 2 copias del acta de examen 
de Maestría
• 2 Cartas de recomendación con copia
• Original y 2 copias del acta de naci-
miento
• 1 Fotografía tamaño infantil

RECEPCIÓN DE DOCUMENTOS
Fecha abierta durante todo el año.

Posgrado en Ciencias Genómicas de la UACM, Plantel del Valle.
Teléfonos: 55-59-01-87 y 54-88-66-61 ext 5352

http://www.uacm.edu.mx/genomicas
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CienciArte
El arte y la ciencia en perspectiva

	 En los postulados del método cientí-
fico, la observación constituye el paso esencial 
para poder analizar, demostrar y representar en 
un modelo el fenómeno que se despliega en la 
realidad. La mirada artística también, como en 
la ciencia, encuentra en la analogía y la diferen-
cia el territorio de la representación del mundo, 
aunque lejos de cuestionar racionalmente las causas o las 
consecuencias, insiste con la metáfora, el despliegue del 
lugar donde se gestan las correspondencias.
	 Tracemos ahora un esbozo de las miradas 
convergentes de la ciencia y el arte en un periodo de 
la historia donde sus atributos se complementaron: El 
Renacimiento y, sobre un paradigma clásico de la ob-
servación: La Perspectiva. 
	 En la actualidad nuestra concepción del espa-
cio en tres dimensiones nos parece natural pero su ins-
talación en la psique humana puede ser el resultado de 
los cambios de percepción y representación del espacio 
a través de la historia. En el Renacimiento de la Europa 
occidental tales cambios fueron especialmente significa-
tivos, ya que en el Medioevo, lo natural era estar bajo la 
percepción de otra dimensión: la teológica. 
	 Veamos, los amanuenses y artistas medievales 
se ven imposibilitados para representar el espacio con 
profundidad, fallan en las proporciones y, la distribución 
de objetos en el plano parece un aplastamiento, bajo 
una visión simultánea: el espacio no ha sido “geometri-
zado”. Basta con ver cualquier obra medieval donde las 
figuras acartonadas pelean la primacía en su escasa re-
lación espacial. No obstante, su belleza responde a una 
edad ingenua donde las herramientas de la medición y 
la lógica matemática aún no arriban. Esto se dará cuan-
do al salir los árabes de Sicilia, en el siglo XII, dejarán 
en Italia las obras de los griegos, mismas que serán tra-

ducidas al latín en la Europa cristiana. Entre 
las obras claves para esta casi imperceptible 
transformación de las percepciones y repre-
sentaciones dimensionales, están los 13 libros 
de Euclides (325-265 a.de.c) y la Óptica de 
Ptolomeo (85-165 d.de.c). La óptica de Eucli-
des fue traducida al latín y se denominó como 

Perspectiva, la ciencia de “ver a través”. En ésta se pos-
tula que en el acto de ver, el objeto es definido por la 
intersección de la luz que lo enmarca, tal como si éste 
fuese la base de un cono y, en cuyo ápice, se encuentra 
el ojo. La recuperación de la geometría teórica griega 
por algunos hombres pre-renacentistas como Robert 
Grosseteste (1175-1253) y Roger Bacon (1214-1294) 
preparaba el camino hacia un nuevo pensamiento sobre 
el espacio. Su concepción, sin desligarlo de Dios, permi-
tía entenderlo como algo homogéneo e isotrópico (se-
mejante en todas partes) y no con las variaciones meta-
físicas aristotélicas. Pero es hasta 1425 cuando aparece 
una de las principales revoluciones conceptuales sobre 
el mundo de las percepciones espaciales, implicando 
tanto a la ciencia como al arte de la época: a saber la 
Perspectiva lineal. Fue entonces cuando los hombres 
del renacimiento nos heredaron ese “lugar”, concebi-
do como un receptáculo transparente y tridimensional, 
homogéneo, isotrópico e infinito, que para hacerlo apa-
recer tenemos que recurrir a la “geometrización”, al 
cálculo, a las proporciones y al estudio de las posiciones 
relativas; a la medición. Este cambio de paradigma de 
representación del mundo, no sólo se circunscribió a las 
artes y su representación, sino también tuvo repercusión 
en las teorías de Galileo (1564-1642) y Newton (1643-
1727), debido a la necesidad de nociones más rigurosas 
del tiempo y, por supuesto del espacio. Pero veamos, 
en arte, ya desde el Giotto (1267-1337), la profundidad 

M. en C. Eduardo Flores
Estudiante de Doctorado
Posgrado en Ciencias Genómicas

Fig 1. La Catedral de Flo-
rencia, domo diseñado 
y construído por Filippo 
Brunelleschi.
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en la composición de algunas obras co-
mienza a vislumbrarse. Varios maestros 
emplean el recurso de los “pisos” y los 
“techos” como estructuras que estable-
cen una medida y colocan a las figuras 
en relaciones espaciales. Aunque aún 
no se emplea el “punto de fuga”, el 
cual se desarrollará hasta 1425 con las 
ideas sobre la perspectiva lineal de Bru-
nelescci (1377-1446), Masaccio (1401-
1428?) y posteriormente León Batista 
Alberti (1404-1472). Ya para esta épo-
ca la geometría euclidiana había rein-
corporado las matemáticas en deduc-
ciones sobre la estructura del mundo. 
Filippo Brunelescci no fue pintor, sino 
orfebre, escultor y arquitecto, quien 
empleó el dibujo de la arquitectura y un 
experimento óptico muy ingenioso para 
visualizar el espacio con líneas y planos 
convergentes que dieran profundidad 
desde un “punto de vista”, como si el 
cuadro fuera un plano más de entre 
todos los que se alejan del ojo, logran-
do así la sensación de realismo (Fig.1). 
Tales observaciones son llevadas a la 
práctica por Masaccio en obras como 
“La trinidad” (Fig.2), y posteriormente 
registradas teóricamente en la obra de 
Alberti en su “tratado De la pintura”. 
En la práctica todas estas nociones para 
crear o fabricar el espacio tridimensio-
nal dentro del cuadro son aplicadas por 
artistas como A. Durero (1471-1528), 
cuyos grabados son compuestos cual 
si fuese una “ventana abierta” (Fig.3). 
Al mismo tiempo, los nuevos teóricos 
de la geometría no lograban resolver el 
problema de las paralelas que se unen 
en el infinito. Leonardo Da Vinci (1452-1519) habla de 
esta imposibilidad: “el ojo colocado en medio de dos lí-
neas paralelas no podría percatarse de su convergencia 
a una distancia suficientemente grande”, pero tendrá 
que esperarse hasta los trabajos de Kepler (1571-1630) 
para hallar en las matemáticas el infinito de las paralelas 
y el inicio de la geometría proyectiva. No obstante, los 
artistas más intuitivos, no tuvieron que esperar a la va-
lidación científica del nuevo espacio matemático; gra-
cias al “punto de fuga”, -invención artística-, la práctica 
precedió a la teoría.

Una utilidad inmediata y práctica en la 
que puede verse la simultaneidad de los 
pensamientos artísticos y científicos a 
partir de la perspectiva lineal desarrollada 
por Brunelleschi, se dio con un oficio de la 
época (siglo XV): la del artista-ingeniero. 
Este personaje recurre a las leyes de la 
perspectiva lineal para proyectar en sus 
dibujos objetos, procesos y maquinarias 
representados de una manera más realis-
ta; formulando así un nuevo “pensamien-
to visual”. Estas cualidades del hombre 
renacentista instruido en varias artes y 
ciencias, lo vemos arquetípicamente en la 
obra de Leonardo da Vinci. Aunque hubo 
sin duda otros hombres sobresalientes en 
este campo como Francisco di Giorgio de 
Siena (1439-1502). En pintura Piero della 
Francesca (1416-1492) es emblemático. 
Artista matemático, escribe un tratado 
sobre perspectiva y elabora sus obras 
bajo un riguroso cálculo matemático para 
encontrar las proporciones y distribución 
geométrica de los elementos figurativos 
de sus cuadros.

	 Más aún, el mismo  Galileo Galilei, fa-
miliarizado con los libros ilustrados con 
perspectiva, organiza sus ideas bajo una 
concepción más cercana a lo visual de la 
naturaleza del espacio y su tridimensiona-
lidad representativa. Galileo era un buen 
pintor y dibujante, gracias a ello y a su 
conocimiento de la perspectiva realizó di-
bujos de la superficie lunar a partir de sus 
observaciones con el telescopio. Refutó así 
la idea aristotélica de la lisura de la luna y 
calculó, por proyecciones de la sombra de 
los picos lunares, su altura. 
	 Las convergencias prácticas y teóri-

cas de una nueva concepción del espacio entre el arte 
y la ciencia también tuvieron su acreditación teológica 
por el cristianismo renacentista: la Perspectiva Lineal, era 
una proyección del mismo Dios. Así y todo en el siglo 
XVII Galileo, Newton y Descartes (1596-1650) recono-
cen que la Perspectiva Lineal se adapta a los fenómenos 
ópticos de la visión humana, acreditando las primicias 
cristianas, acentuando las experiencias artísticas, pero 
también, abriendo un cauce para descubrir en la natu-
raleza los principios y la estética del mundo moderno.

Fig 2. La Trinidad (1425) de Masaccio 

Fig 3. Mozo de caballería embru-
jado (1544) de A. Durero 
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El Posgrado ha graduado, hasta el 30 de junio del 2008, 17 estudiantes de la Maestría en Ciencias Genómicas y uno de 
Doctorado pertenecientes a las generaciones 2003, 2004 y 2005.

GRADUADOS
Nombres y proyectos de investigación

GENERACIÓN 2003
• Dra. López Casamichana Mavil, Pro-
yecto: Identificación de la maquinaria de repa-
ración del DNA por recombinción homóloga 
en Entamoeba hystolitica y caracterización de 
la recombinasa EhRAD51. Director: Dr. César 
López Camarillo y Dra. Laurence Marchat

PRIMER TÍTULO DE DOCTORADO

GENERACIÓN 2005
• M. en C. López Rosas Itzel, Proyec-
to: Identificación de las poli(A) ribonuclea-
sas de Entamoeba histolytica y estudio fun-
cional de la poli(A) ribonucleasa EhCAF1. 
Directores: Dr. César López Camarillo y Dra. 
Laurence Marchat

GENERACIÓN 2005
• M. en C. Cruz Castañeda Areli, 
Proyecto: Identificación de Proteínas de 
Entamoeba histolytica que unen Hemog-
lobina Humana. Director: Dr. José de Jesús 
Olivares Trejo

GENERACIÓN 2005
• M. en C. Pais Morales Jonnatan, 
Proyecto: Identificación de epítopos Th1 en 
el complejo EhCPADH 112 de Entamoeba 
histolytica. Directora: Dra. Esther Orozco 
Orozco

GENERACIÓN 2005
• M. en C. Hernández de la Cruz 
Olga Nohemí, Proyecto: Caracterización 
molecular delposible factor de transcripción 
y corte/poliadenilación EhPC4 de Entamoe-
ba histolytica. Directores: Dr. César López 
Camarillo y Dra. Laurence Marchat

GENERACIÓN 2005
• M. en C. Castañeda Ortiz Elizabeth 
Jacqueline, Proyecto: Caracterización de 
aislados de Anaplasma marginale de animales 
de campo crónicamente infectados.Directores: 
Dra. Minerva Camacho Nuez y Dr. Juan Joel 
Mosqueda Gualito

GENERACIÓN 2005
• M. en C. López de Lara Díaz de León 
Omar, Proyecto: Frecuencia de translocacio-
nes cromosómicas balanceadas en células so-
máticas y germinales de sobrevivientes a enfer-
medad de hodgkin tratados con quimioterapia 
MOPP. Directora: Dra. Sara Frías Vázquez y Dr. 
José de Jesús Olivares Trejo

GENERACIÓN 2005
• M. en C. Martínez Villagomez José Alfredo, Pro-
yecto: Caracterización de factores genéticos que confie-
ren riesgo para desarrollar obesidad en población mexi-
cana. Directora: Dra. Lorena Orozco Orozco

GENERACIÓN 2005
• M. en C. De la Cruz Hernández Sergio 
Isaac, Proyecto: Participación del TLR3 Durante la 
Infecciòn por el Virus del Dengue. Directora: Dra. 
Martha Yocupicio Monroy

GENERACIÓN 2004
• M. en C. Guillén Alfaro Jorge, Pro-
yecto: Análisis de los polimorfismos *4 y *10 
del gen Cyp2d6, S y L del promotor del gen 
SLC6A4 en pacientes con esquizofrenia y su 
correlación con la respuesta farmacológica a 
los anti-psicóticos. Directores: Dr. Humberto 
Nicolini y Dr. Mauricio Castañón
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desde el

Imágenes del MicroUniverso

PortaObjetos:

Entamoeba histolytica (amoeba)

Se muestra la localización de la proteína EhRAD51 (verde, panel C) en el 
citoplasma celular y del ADN en los núcleos (rojo, panel A y D) después 
de inducir daño del ADN con luz ultravioleta. La superposición de ambas 
señales (amarillo, panel D) dentro de los núcleos, evidencia la relocaliza-
ción de EhRAD51 para llevar a cabo la reparación del ADN. 

FUENTE: López-Casamichana, et al. 2007
Fotografía: Imagen adquirida en Microscopio Láser Confocal Leica TCS-SP2, Posgrado en Ciencias Genómicas, UACM.

A

C

B

D



UNIVERSIDAD AUTÓNOMA DE LA CIUDAD DE MÉXICO

Manuel Pérez Rocha

RECTOR

María Rosa Cataldo

Coordinadora Académica

Oscar González

Coordinador de Difusión Cultural

y Extensión Universitaria

Carlos Ruano

Coordinador del Colegio de Ciencia y Tecnología

Genómicas hoy.
Boletín cuatrimestral del Posgrado en Ciencias Genómicas UACM

fué impresa en agosto de 2008
en el taller de impresión de la Universidad

Autónoma de la Ciudad de México
con un tiraje de dos mil quinientos ejemplares



24

Genómicas hoy es una publicación del
Posgrado en Ciencias Genómicas de la UACM

Diseño: Sollange Archer


