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El estudio matemático de las redes complejas sirve para analizar patrones de interacción 
en procesos biológicos, médicos y sociales. En el curso estudiamos modelos y algoritmos 
para analizar patrones complejos que emergen de la interacción a gran escala de 
elementos muy simples en biología, medicina y aspectos sociales. Asimismo, estudiamos 
métodos de aprendizaje automático, redes neuronales, máquinas de soporte vectorial, 
bosques aleatorios, entre otros, para aplicarlos en la clasificación y predicción de los 
patrones emergentes.  
 
 
Temario: 

0. Antecedentes 
a. El equilibrio de Nash.  
b. Juego en forma normal.  
c. Juegos Estratégicos: multi-jugador; competitivos, cooperativos. 
d. Juegos deportivos de equipo y el ajedrez. Juego de Go.  

 
1. Redes complejas:  

a. Conceptos básicos: agrupamiento, centralidad, cohesión.  
b. Distribución del grado entre nodos. Redes de Mundo Pequeño, y de Libre 

escala. 
c. De (no) cooperación en un juego.  
d. Redes en biología y medicina. 

 
2. Modelos estocásticos  

a. En comportamientos emergentes de interacción. 
b. De termodinámica y teoría de la información: energía y entropía. 
c. Distribución de probabilidades en procesos aleatorios. 
d. Modelo de Ising.  

 
3. Aprendizaje automático:   

a. Redes neuronales de retro-propagación. Restringidas de Boltzman. 
b. Máquinas de soporte vectorial. 
c. Bosques aleatorios.  
d. Redes convolucionales en AlphaGoZero. 

 
4. Aplicaciones de aprendizaje automático: 

a. Para elegir estrategias en juegos de equipos. 
b. En el juego de Go. 
c. En la metástasis de cáncer y la respuesta inmune. 
d. En la reducción del calentamiento global.  
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Evaluación: 
 
2 exámenes, 30% cada uno sobre la evaluación total.  
 
1 proyecto con temáticas del curso, 40% de la evaluación total. 
 
Tareas y participaciones en clase. 10 % de la evaluación total, para mejorar calificación. 
 
Cualquier estudiante de nuestra maestría está apto para llevar el curso.  
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