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INTEGRIDAD ACADÉMICA Y CÓDIGO DE HONOR 

 
La Universidad tiene un compromiso con la construcción de una cultura de respeto e integridad. Quienes participen de este 
curso se adscriben al Código de Honor UC y adquieren el compromiso de aportar a la construcción de una cultura de 
Integridad Académica, actuando en consonancia con los valores de veracidad, confianza, respeto, justicia, responsabilidad 
y honestidad en todo el trabajo académico. 

 
I. DESCRIPCIÓN DEL CURSO 
 
Este curso introduce el uso de modelos matemáticos como herramientas conceptuales para el estudio de sistemas 
biológicos. El estudiantado desarrollará competencias para formular, analizar e interpretar modelos deterministas sin 



 
estructura espacial, modelos estocásticos y finalmente modelos de redes aleatorias, enfatizando la transición entre 
descripciones deterministas y estocásticas en base al rol de la aleatoriedad en sistemas biológicos. El aprendizaje se apoyará 
en clases teóricas, análisis de modelos clásicos de la literatura y resolución guiada de problemas. Se espera que el 
estudiantado adquiera criterios para evaluar supuestos, alcances y principalmente limitaciones del uso de herramientas 
matemáticas en biología. La evaluación considerará tareas individuales, lectura de papers y un trabajo final integrador 
aplicado a un sistema biológico. 
 
II. RESULTADOS DE APRENDIZAJE  
 

1. Analizar modelos deterministas unidimensionales basados en ecuaciones diferenciales no lineales para interpretar 
la dinámica, estabilidad y bifurcaciones de sistemas biológicos simples. 

2. Aplicar modelos estocásticos para la descripción y comparación de la influencia de la aleatoriedad en la dinámica 
de sistemas biológicos, contrastando formulaciones deterministas y estocásticas según la escala de descripción. 

3. Modelar sistemas biológicos mediante redes clásicas y aleatorias, a partir de la forma en la que la estructura de 
conexión afecta la dinámica y propagación de procesos biológicos. 

III. CONTENIDOS 
 
1. Modelos deterministas y el rol de los parámetros. 

1.1. Formulación de modelos deterministas en biología: modelos en tiempo continuo para una sola especie. 
1.2. Formulación de modelos discretos en biología: modelos en tiempo discreto para una sola especie. 
1.3. Modelos para poblaciones en interacción 

 
2. Modelos estocásticos y el rol de la aleatoriedad. 

2.1. Poblaciones espaciales y dinámica de población en tiempo discreto. 
2.2. Movimiento browniano y procesos de difusión. 
2.3. Procesos de población y evolución genética en tiempo continuo. 

 
3. Redes y procesos dinámicos sobre grafos. 

3.1. Introducción a las redes y modelos de enfermedad. 
3.2. Modelos de propagación en redes: enfoques top-down y bottom-up. 
3.3. Análisis de los grafos aleatorios de tipo Erdös-Rényi. 

 
IV. ESTRATEGIAS METODOLÓGICAS 
 

- Cátedra. 
- Aprendizaje basado en proyectos. 
- Estudio de casos. 

 
V. ESTRATEGIAS EVALUATIVAS  

 
- Proyecto:  40% 

- Ficha de lectura:  30% 

- Mapa mental o mapa conceptual:  30% 
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