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Sintesis de contribucion académica

Heladia Salgado Osorio es Técnica Académica Titular C de tiempo completo en el Centro de Ciencias
Gendmicas (CCG), UNAM. Su trayectoria académica se ha centrado en el modelado estructural de la
regulacion transcripcional bacteriana, integrando andlisis genémico, prediccion computacional de
sitios regulatorios y formalizacion metodoldgica de la evidencia experimental.

Ha contribuido al desarrollo de marcos conceptuales para la representacion de unidades regulatorias
funcionales, incluyendo la introduccion y consolidacion del concepto de Gensor Units, asi como a la
construccion de esquemas ontoldgicos y criterios de clasificacion de evidencia para la integracion de
datos clésicos y de alto rendimiento. Estas contribuciones han sido parte fundamental en la evolucion
de RegulonDB como infraestructura cientifica de referencia internacional en regulacion génica
bacteriana.

En afios recientes ha ampliado su linea de trabajo hacia el desarrollo tecnologico y la integracion de
herramientas basadas en inteligencia artificial para el despliegue, exploracion y reutilizacion del
conocimiento curado. Es autora y coautora de publicaciones en revistas internacionales acumulando
mas de 4,047 citas (h-index 23), y ha participado activamente en la formacion de recursos humanos y
en iniciativas de innovacion educativa en bioinformatica.

A lo largo de su trayectoria ha recibido diversas distinciones académicas, incluyendo el nombramiento
como Investigadora Nacional Nivel 1 en el Sistema Nacional de Investigadores (2005-2023).

Desarrollo tecnoldgico e infraestructura cientifica
RegulonDB: coordinacion técnica e integracion interdisciplinaria

RegulonDB es un recurso internacional de referencia para el estudio de la regulacion transcripcional
en Escherichia coli. En el marco de su desarrollo y evolucion, Heladia Salgado Osorio coordina las
actividades de desarrollo de software del equipo, articulando la interaccion entre especialistas en
biologia y en computacion para asegurar la coherencia entre el modelo conceptual biologico y su
implementacion tecnoldgica.



Su labor incluye la definicion y supervision de requerimientos funcionales, la integracion estructurada
de evidencia experimental en los sistemas de representacion del recurso y la validacion conceptual de
las actualizaciones del modelo regulatorio. Ha fungido como puente entre el anélisis bioldgico experto
y el disefio computacional, contribuyendo a la consolidacion de RegulonDB como infraestructura
cientifica interoperable y escalable.

En etapas recientes ha participado en la integracion de datos de alto rendimiento y en la incorporacion
de herramientas basadas en inteligencia artificial para fortalecer el despliegue, consulta y
aprovechamiento del conocimiento curado.

Contribuciones cientificas clave

Infraestructura cientifica: evolucion de RegulonDB

1.

Gama-Castro S., Jiménez-Jacinto V., Peralta-Gil M., et al., Salgado H.

RegulonDB (version 6.0): gene regulation model of Escherichia coli K-12 beyond
transcription, active annotated promoters and Textpresso navigation. Nucleic Acids Res.
2007.

Citas: 384.

Actualizacion estructural mayor del recurso RegulonDB, consolidando su
posicionamiento internacional.

Gama-Castro S., Salgado H., Santos-Zavaleta A., et al. RegulonDB version 9.0: high-level
integration of gene regulation, coexpression, motif clustering and beyond. Nucleic Acids
Res. 2016;44(D1):D133-D143.

Citas: 354.

Integracion ampliada de evidencia experimental y expansion del modelo conceptual.
Santos-Zavaleta A., Salgado H., Gama-Castro S., et al. RegulonDB v10.5: tackling
challenges to unify classic and high-throughput knowledge of gene regulation in E. coli K-
12. Nucleic Acids Res. 2018.

Citas: 254.

Unificacion estructurada de conocimiento cldsico y datos de alto rendimiento.

Salgado H., Gama-Castro S., Lara P., et al. RegulonDB v12.0: a comprehensive resource of
transcriptional regulation in E. coli K-12. Nucleic Acids Res. 2023.
doi:10.1093/nar/gkad1072.

Citas: 50.

Actualizacion reciente que consolida integracion estructurada y expansion del modelo
regulatorio.

Formalizacion conceptual de la regulacion

5. Gama-Castro S., Salgado H., Peralta-Gil M., et al. RegulonDB version 7.0: transcriptional

regulation of Escherichia coli K-12 integrated within genetic sensory response units (Gensor
Units). Nucleic Acids Res. 2011;39(Database issue):D98-D105.

Citas: 286.

Introduccion formal del concepto de Gensor Units para modelar unidades regulatorias
funcionales.



6.

Tierrafria V.H., Mejia-Almonte C., Camacho-Zaragoza J.M., Salgado H., et al.

MCO: towards an ontology and unified vocabulary for a framework-based annotation of
microbial growth conditions. Bioinformatics. 2018.

Citas: 1.

Desarrollo de una ontologia para la representacion estandarizada del conocimiento
regulatorio.

Integracion experimental y herramientas de curacion

7.

Tierrafria V.H., Rioualen C., Salgado H., et al. RegulonDB 11.0: comprehensive high-
throughput datasets on transcriptional regulation in Escherichia coli K-12. Microb Genom.
2022;8(5):mgen000833.

Citas: 77.

Expansion hacia integracion sistematica de datos de alto rendimiento.
Mendoza-Vargas A., Olvera L., Olvera M., Grande R., Vega-Alvarado L., Taboada B.,
Jimenez-Jacinto V., Salgado H., Judrez K., Contreras-Moreira B., Huerta A.M., Collado-
Vides J., Morett E. Genome-wide identification of transcription start sites, promoters and
transcription factor binding sites in E. coli. PLoS ONE. 2009;4(10):e7526.

Citas: 205.

Caracterizacion global de arquitectura regulatoria y mapeo de sitios de inicio de
transcripcion.

Diaz-Rodriguez M., Lithgow-Serrano O., Guadarrama-Garcia F., Tierrafria V.H., Gama-
Castro S., Solano-Lira H., Salgado H., Rinaldi F., Méndez-Cruz C.F., Collado-Vides J.
Lisen&Curate: a platform to facilitate gathering textual evidence for curation of regulation
of transcription initiation in bacteria. Biochim Biophys Acta Gene Regul Mech.
2021;1864(11-12):194753.

Citas: 1.

Plataforma para sistematizar procesos de curacion y despliegue estructurado del
conocimiento.

Modelado y prediccion de regulacion transcripcional

10.

11.

12.

Salgado H., Moreno-Hagelsieb G., Smith T.F., Collado-Vides J. Operons in Escherichia
coli: genomic analyses and predictions. Proc Natl Acad Sci U S A (PNAS).
2000;97(12):6652—6657.

Citas: 270.

Analisis gendmico y prediccion sistematica de operones en E. coli, contribuyendo a la
comprension estructural de la organizacion transcripcional bacteriana.

Thieffry D., Salgado H., Huerta A.M., Collado-Vides J. Prediction of transcriptional
regulatory sites in the complete genome sequence of Escherichia coli K-12. Bioinformatics.
1998;14(5):391-400.

Citas: 64.

Aplicacion temprana de modelos computacionales (redes neuronales) para la
prediccidn de sitios regulatorios.

Medina-Rivera A., Abreu-Goodger C., Thomas-Chollier M., Salgado H., Collado-Vides J.,
van Helden J. Theoretical and empirical quality assessment of transcription factor-binding
motifs. Nucleic Acids Res. 2011;39(3):808—824.



Citas: 35.
Evaluacion tedrica y empirica de matrices de peso para factores de transcripcion,
consolidando criterios metodologicos para el modelado regulatorio.

Proyectos con financiamiento
Proyectos vigentes (2025-2028)

1F202226. Plataforma de asistentes conversacionales para investigacion y formacion
académica basada en IA generativa.

Financiamiento: PAPIIT-UNAM. 2026-2027.

Responsable del proyecto. Iniciativa interdisciplinaria orientada al desarrollo de asistentes basados
en [A para el despliegue estructurado de conocimiento cientifico y su integracion en procesos de

investigacion y formacion académica.

PAPIIT IN214126. Conocimiento de Calidad para un Modelo Latente de la Regulacion
Microbiana.

Responsable: Dr. Pedro Julio Collado-Vides. 2026-2028. Participacion como Técnica Académica
Titular C, coordinando el desarrollo de asistentes de IA y el disefio e implementacion del despliegue
de conocimiento en RegulonDB.

Participacion en proyectos financiados previos (CONACYT y NIH)

A lo largo de su trayectoria ha participado en diversos proyectos de investigacion financiados por
CONACYT y por agencias internacionales como el National Institutes of Health (NIH), orientados al
desarrollo y consolidacién de RegulonDB como infraestructura cientifica de referencia internacional.
En estos proyectos ha contribuido en la integracion conceptual del conocimiento regulatorio y en la
coordinacion de actividades técnicas vinculadas al desarrollo del recurso.

Premios y distinciones

e Nombramiento como Investigadora Nacional Nivel 1, Sistema Nacional de Investigadores
(SNI), 2005-2023.

e Premio Sor Juana Inés de la Cruz, Universidad Nacional Auténoma de México, 2011.

e Programa de Primas al Desempefio del Personal Académico de Tiempo Completo (PRIDE),
Nivel D, Universidad Nacional Autonoma de México. Nivel D desde 2002; ratificacion mas
reciente en noviembre de 2022 (Acta 1648 del Consejo Técnico de la Investigacion Cientifica).

o Investigadora Honorifica, Sistema Estatal de Investigadores (SEI), Consejo de Ciencia y
Tecnologia del Estado de Morelos (CCyTEM), 2009 y 2011.

e Reconocimiento por 15 afios de labor docente en la Licenciatura en Ciencias Genomicas,
UNAM, 2018.

e Reconocimiento al Mérito Universitario por 25 afios de labor académica ininterrumpida en la
UNAM, 2024.



Trayectoria académica y promociones

e Promocion a Técnica Académica Titular C, Tiempo Completo, UNAM, 2017.
e Promocion a Técnica Académica Titular B, Tiempo Completo, UNAM, 2013.
e Definitividad como Técnica Académica, UNAM, 2001.

Distinciones en desarrollo de software cientifico

o Participacion en la obtencion del Nivel 1 de capacidades de proceso conforme a la norma NMX-
[-059-NYCE-2005 (2010).

o Participacion en la acreditacion del Nivel 2 de madurez en desarrollo de software conforme a la
norma NMX-I-059-NYCE-2001 (2011), fungiendo como responsable del proceso de Gestion de
Proyectos.

Formacion de recursos humanos

La formacion de estudiantes se ha orientado principalmente al desarrollo de herramientas, servicios
web, visualizacion de datos y automatizacion de procesos asociados a RegulonDB, fortaleciendo la
articulacion entre biologia computacional y desarrollo de software cientifico.

Direccion y codireccion de tesis concluidas

Maestria

o Shirley Alquicira Hernandez. Maestria en Tecnologias de la Informacién y Comunicacion,
Universidad Politécnica del Estado de Morelos (2015).
Base de conocimiento para la gestion de informacion del Programa de Genoémica
Computacional.

e Luis José Muiiiz Rascado. Codireccion de tesis de maestria, Instituto Tecnologico de
Zacatepec (2008).

e Adriana Hernindez Camacho. Maestria en Tecnologias de la Informacion y
Comunicaciones, Universidad Politécnica del Valle de México (2012).
Automatizacion de overviews de factores sigma y sSRNA en E. coli.

Licenciatura

e Erick Ivan Martinez Guerrero. Instituto Tecnologico de Zacatepec (2010).
Bacterial Genome Browser.
e Luis Olarte Gervacio. Instituto Tecnoldgico de Zacatepec (2018).
API para despliegue dindmico de elementos genéticos en RegulonDB.
o Pablo E. Peiia Loredo. Instituto Tecnoldgico de Zacatepec (2019).
Integracion de herramientas para visualizacion del mapa circular del genoma en RegulonDB.

Residencias y estancias profesionales concluidas (2016-2022)



e Luis Olarte Gervacio. Residencia profesional, Instituto Tecnoldgico de Zacatepec (2016).

o Pablo Peifia Loredo. Residencia profesional, Instituto Tecnoldgico de Zacatepec (2016).

o Felipe de Jesus Lima Canti. Residencia profesional, Instituto Tecnologico de Zacatepec
(2018).

e Gabriel Alarcon Carranza. Residencia profesional, Instituto Tecnoldgico de Zacatepec
(2018-2019).

o Daniel Moreno Alonso; Felipe Betancourt Figueroa; Alan Roberto Rojas Gallardo;
Jamenson Leonardo Corrales Sanchez. Residencias profesionales, Instituto Tecnologico
de Zacatepec (2020).

Residencias y tutorias recientes (2023-2025)

o Daniel Piiia Acosta. Residencia profesional, Instituto Tecnologico de Zacatepec (2023).
Andlisis exploratorio y visualizacion de datos de operones en RegulonDB.

o Israel Cigarrero Salgado. Residencia profesional, Instituto Tecnoldgico de Zacatepec
(2023).
Desarrollo de notebook en Rmarkdown para analisis de factores sigma e integracion en
portal web.

o Alejandro Sanchez Santiago. Servicio social, Universidad Politécnica del Estado de
Morelos (2023).

o Emanuel Pacheco Alberto. Residencia profesional, Instituto Tecnologico de Zacatepec
(2024).
Visualizacion de datos de genes en RegulonDB.

o Hernandez Marban Alexis Gustavo. Residencia profesional, Instituto Tecnologico de
Zacatepec (2025).
Desarrollo de RegulonExplorer para categorizacion y visualizacion de regiones reguladoras.

Docencia

La actividad docente se ha desarrollado de manera continua desde la década de 1990, incorporandose
a la docencia universitaria en la UNAM en 2003 y participando de forma sistematica en la Licenciatura
en Ciencias Genomicas desde 2005. La ensefianza se ha enfocado en bioinformatica, programacion y
estadistica aplicada, incorporando herramientas computacionales y, en afos recientes, enfoques
basados en inteligencia artificial para el analisis y despliegue de datos bioldgicos.

Docencia reciente (2022-2025)

e Introduccion a la Bioinformatica (Unix). Licenciatura en Ciencias Genémicas, UNAM.
2022-2025.

o Bioinformatica y Estadistica I (BioPython). Licenciatura en Ciencias Gendmicas, UNAM.
2022-2025.

o Bioinformatica y Estadistica II. Licenciatura en Ciencias Gendmicas, UNAM. 2022-2025.

e Principios de Estadistica (Programacion en Python). Licenciatura en Ciencias Gendmicas,
UNAM. 2022-2025.

o Bioinformatica y Bioestadistica II, moédulo “IA: Capturando el Esfuerzo de Aprendizaje”.
2025.

o Bioinformatica y Estadistica I. ENES Unidad Juriquilla, UNAM. 2025.



Docencia de posgrado y cursos especializados (2003-2021)

Imparticion de cursos en el Programa de Doctorado en Ciencias Biomédicas (UNAM) y talleres
especializados en bioinformadtica, Unix, programacion en Perl, andlisis estadistico avanzado y
escuelas de verano en bioinformatica.

Difusion cientifica

Conferencias y participaciones por invitacion

e Instructor de Taller: Marca Personal como Desarrollador de Software: Sitio Web y GitHub.
Congreso Internacional en Tecnologia, Innovacion y Docencia (CITID 2023). 25-27 abril, 2023.

e Recomendaciones FAIR para el desarrollo de software cientifico o de acceso abierto. Congreso
Internacional en Tecnologia, Innovacion y Docencia (CITID 2021). 20 mayo, 2021.

e Tecnologias sobre bases de datos para el acceso abierto y desarrollo colaborativo. Jornadas
Académicas de Innovacion, Tecnologia, Liderazgo y Sostenibilidad 2019. Instituto Tecnologico
de Zacatepec. 13 noviembre, 2019.

e RegulonDB: La historia de una base de datos que ha contribuido a la Bioinformdtica en México.
Woman in Data Science 2019, Facultad de Ciencias, UNAM. 4 marzo, 2019.

o Workshop Molecular Systems Biology. Bielefeld, Alemania. 13 junio, 2006.

e School-Workshop on Computational Biology. CISM, Udine, Italia. 10—19 junio, 1998.

Divulgacion cientifica (publico no experto)

e Salgado Osorio H. Armando el intrincado mapa de como se regulan los genes en una bacteria.
Biotecnologia en Movimiento, nim. 40, 2025. ISSN: 2954-4718.

Desarrollo profesional y actualizacion académica (2024-2026)

Participacion continua en programas de actualizacion en inteligencia artificial, desarrollo de
software cientifico, innovacion educativa y estandares de competencia, ordenados del mas reciente
al menos reciente:

e Miaster “Inteligencia Artificial para Desarrolladores (AI4Devs)”, LIDR Academy (23
septiembre 2025 — 5 febrero 2026). Formacion especializada en desarrollo de software con TA.

e Gestion y visualizacion de datos con Google Cloud, DGTIC-UNAM (6 noviembre 2025).

e IA Generativa en la Educacion, 4° Encuentro de Circulos Tematicos de Innovacion Educativa,
CEIDE-UNAM (9 octubre 2025).

e Proporcionar servicios de consultoria general (EC0249), ICEMEXICO (15 septiembre 2025).

« Alineaciones a Estindares de Competencia (EC0217.01 y EC0104), ICEMEXICO (9 agosto
2025).



o Capacitador Experto y Alineacion al EC0301: Disefio de cursos de formacion del capital
humano, ICEMEXICO (junio 2025).

o Taller: Semantic Kernel + PHI y participacion en el ler Congreso Internacional de
Inteligencia Artificial, UNAM (abril 2025).

e ChatGPT para lideres de proyecto, DGTIC-UNAM (diciembre 2024).

e 2°Encuentro de Técnicos Académicos de la UNAM, modalidad en linea (junio 2024).

Participacion académica y colaboracion en comunidad
cientifica

Organizacion de eventos académicos

Participacion como integrante del comité organizador y responsable del comité académico en
eventos internacionales y nacionales de bioinformatica y desarrollo de software cientifico,
incluyendo:

o Talleres Internacionales de Bioinformatica (2016-2018).

e Latin American R/Bioconductor Developers Workshop (2018).
e Encuentro de Bioinformatica en México (2019).

e Software Carpentry Instructor Training (2017).

e UCSC Genome Browser Workshop (2017).

Evaluacion académica y arbitraje

e Revisora para revistas internacionales como Nucleic Acids Research, BMC Bioinformatics y
BMC Genomics.

o Evaluadora de proyectos en convocatorias CONACYT (2007-2022), incluyendo Estancias
Posdoctorales por México y fondos de infraestructura.

e Evaluadora en convocatorias de Ciencia de Datos y Salud (2020).

Redes y comunidades cientificas

e Miembro e instructora en Software Carpentry Foundation.
e Miembro de la Red Mexicana de Bioinformatica.
o Integrante de la Comunidad de Desarrolladores de Software en Bioinformatica.



Anexo curricular detallado

Premios y distinciones recibidas

Reconocimientos institucionales y académicos

* Reconocimiento al Mérito Universitario por 25 afios ininterrumpidos de labor académica en la Universidad
Nacional Auténoma de México (UNAM) . Mayo 2024.

* Reconocimiento por 15 afios de destacada labor docente en la Licenciatura en Ciencias Genomicas, UNAM.
29 de agosto de 2018.

* Premio Sor Juana Inés de la Cruz 2011, otorgado por la UNAM de México.

Evaluaciones y distinciones académicas nacionales

* Programa de Primas al Desempefio y Productividad del Personal Académico de Tiempo Completo
(PRIDE), Nivel D, 2002 a la fecha.

* Programa PRIDE, Nivel C (ingreso inicial), 1999.

* Investigadora Nacional Nivel 1, Sistema Nacional de Investigadores (SNI-CONACYT), 2005-2023.

* Investigadora Honorifica, Sistema Estatal de Investigadores (SEI), Consejo de Ciencia y Tecnologia del
Estado de Morelos (CCyTEM), 2009, 2011.

Promociones académicas en la UNAM

* Promocion a Técnica Académica Titular C, Tiempo Completo, UNAM 2017.

* Promocion a Técnica Académica Titular B, Tiempo Completo, UNAM 2013.

* Promocion y definitividad como Técnica Académica Titular A, Tiempo Completo, UNAM. 2001.
Certificaciones y acreditaciones en desarrollo de software

* Acreditacion del Nivel 2 de madurez en capacidades de procesos para desarrollo de software (Norma NMX-
[-059-NYCE), en el Programa de Gendémica Computacional, fungiendo como responsable del proceso de
Gestion de Proyectos. 25 de noviembre de 2011.

* Obtencion del Nivel 1 en capacidades de procesos conforme a la Norma NMX-1-059-NY CE-2005, emitida
por la Unidad de Verificacion de Tecnologias de Informacion de Normalizacion y Certificacion Electronica
A.C. 30 de junio de 2010.

I. INVESTIGACION

I.1.Produccion primaria.
a) Articulos en revistas indizadas

1. Rosenblueth D.A., Thieffry D., Huerta A.M., Salgado H., Collado-Vides J. Syntactic recognition of
regulatory regions in Escherichia coli. CABIOS. 1996;12:415-422.

2. Thieffry D., Rosenblueth D.A., Huerta A.M., Salgado H., Collado-Vides J. Definite-clause grammars for
the analysis of cis-regulatory regions in £. coli. Pac Symp Biocomput. 1997;441-452.

3. Huerta A.M., Salgado H., Thieffry D., Collado-Vides J. RegulonDB: a database on transcription regulation
in Escherichia coli. Nucleic Acids Res. 1998;28:55-59.

4. Thieffry D., Salgado H., Huerta A.M., Collado-Vides J. Prediction of transcriptional regulatory sites in
the complete genome sequence of Escherichia coli K-12. Bioinformatics. 1998;14(5):391-400.

5. Salgado H., Santos A., Garza-Ramos U., van Helden J., Diaz E., Collado-Vides J. RegulonDB (version
2.0): a database on transcriptional regulation in Escherichia coli. Nucleic Acids Res. 1999;27(1):59-60.

6. Salgado H., Santos-Zavaleta A., Gama-Castro S., Millan-Zarate D., Blattner F.R., Collado-Vides J.
RegulonDB (version 3.0): transcriptional regulation and operon organization in Escherichia coli K-12.
Nucleic Acids Res. 2000;28(1):65-67.



10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

Salgado H., Moreno-Hagelsieb G., Smith T.F., Collado-Vides J. Operons in Escherichia coli: genomic
analyses and predictions. Proc Natl Acad Sci U S A. 2000;97(12):6652—6657.

Salgado H., Santos-Zavaleta A., Gama-Castro S., Millan-Zarate D., Diaz-Peredo E., Sanchez-Solano F.,
Pérez-Rueda E., Bonavides-Martinez C., Collado-Vides J. RegulonDB (version 3.2): transcriptional
regulation and operon organization in Escherichia coli K-12. Nucleic Acids Res. 2001;29(1):72-74.
Martinez-Antonio A., Salgado H., Gama-Castro S., Gutierrez-Rios R.M., Jimenez-Jacinto V., Collado-
Vides J. Environmental conditions and transcriptional regulation in Escherichia coli: a physiological
integrative approach. Biotechnol Bioeng. 2003;84(7):743—-749.

Gonzalez V., Bustos P., Ramirez-Romero M.A., Medrano-Soto A., Salgado H., Hernandez-Gonzalez 1.,
Hernandez-Celis J.C., Quintero V., Moreno-Hagelsieb G., Girard L., Rodriguez O., Flores M., Cevallos
M.A., Collado-Vides J., Romero D., Davila G. The mosaic structure of the symbiotic plasmid of Rhizobium
etli CFN42 and its relation to other symbiotic genome compartments. Genome Biol. 2003;4(6):R36.
Salgado H., Gama-Castro S., Martinez-Antonio A., Diaz-Peredo E., Sanchez-Solano F., Peralta-Gil M.,
Garcia-Alonso D., Jimenez-Jacinto V., Santos-Zavaleta A., Bonavides-Martinez C., Collado-Vides J.
RegulonDB (version 4.0): transcriptional regulation, operon organization and growth conditions in
Escherichia coli K-12. Nucleic Acids Res. 2004;32(1):D303-D306.

Oviedo N.A., Salgado H., Collado-Vides J., Guarneros G. Distribution of minigenes in the bacteriophage
lambda chromosome. Gene. 2004;329:115-124.

Salgado H., Gama-Castro S., Peralta-Gil M., Diaz-Peredo E., Sanchez-Solano F., Santos-Zavaleta A.,
Martinez-Flores 1., Jimenez-Jacinto V., Bonavides-Martinez C., Segura-Salazar J., Martinez-Antonio A.,
Collado-Vides J. RegulonDB (version 5.0): Escherichia coli K-12 transcriptional regulatory network,
operon organization, and growth conditions. Nucleic Acids Res. 2006;34(Database issue):D394-D397.
Salgado H., Santos-Zavaleta A., Gama-Castro S., Peralta-Gil M., Pefialoza-Spinola M.1., Martinez-
Antonio A., Karp P.D., Collado-Vides J. The comprehensive updated regulatory network of Escherichia
coli K-12. BMC Bioinformatics. 2006;7:5.

Martinez-Antonio A., Janga S.C., Salgado H., Collado-Vides J. Internal-sensing machinery directs the
activity of the regulatory network in Escherichia coli. Trends Microbiol. 2006;14(1):22-27.

Salgado H., Martinez-Antonio A., Janga S.C. Conservation of transcriptional sensing systems in
prokaryotes: a perspective from Escherichia coli. FEBS Lett. 2007;581(18):3499-3506.

Janga S.C., Salgado H., Collado-Vides J., Martinez-Antonio A. Internal versus external effector and
transcription factor gene pairs differ in their relative chromosomal position in Escherichia coli. ] Mol
Biol. 2007;368(1):263-272.

Rodriguez-Penagos C., Salgado H., Martinez-Flores 1., Collado-Vides J. Automatic reconstruction of a
bacterial regulatory network using Natural Language Processing. BMC Bioinformatics. 2007;8:293.
Janga S.C., Salgado H., Martinez-Antonio A., Collado-Vides J. Coordination logic of the sensing
machinery in the transcriptional regulatory network of Escherichia coli. Nucleic Acids Res.
2007;35(20):6963-6972.

Gama-Castro S., Jiménez-Jacinto V., Peralta-Gil M., Santos-Zavaleta A., Pefialoza-Spinola M.1.,
Contreras-Moreira B., Segura-Salazar J., Muiiiz-Rascado L., Martinez-Flores 1., Salgado H., Bonavides-
Martinez C., Abreu-Goodger C., Rodriguez-Penagos C., Miranda-Rios J., Morett E., Merino E., Huerta
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Mendoza-Vargas A., Olvera L., Olvera M., Grande R., Vega-Alvarado L., Taboada B., Jimenez-Jacinto
V., Salgado H., Juarez K., Contreras-Moreira B., Huerta A.M., Collado-Vides J., Morett E. Genome-
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more. Nucleic Acids Res. 2013;41(D1):D203-D213.
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Martinez L.C., Martinez-Flores 1., Salgado H., et al. In silico identification and experimental
characterization of regulatory elements controlling the expression of the Sa/monella cstB and csrC genes.
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annotation of microbial growth conditions. Bioinformatics. 2018;34(19):3310-3312.
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throughput knowledge of gene regulation in E. coli K-12. Nucleic Acids Res. 2018;47(D1):D212-D220.
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1.2.0tros productos
a) Libros Editados.

b) Capitulos en libros.
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Thieffry D., Rosenblueth D.A., Huerta A.M., Salgado H., Collado-Vides ]. Definite-clause grammars for
the analysis of cis-regulatory regions in E. coli. In: Altman R., Dunker K., Hunter L., Klein T., editors.
Proceedings of the Pacific Symposium on Biocomputing 1997. World Scientific; 1996:441-452.
Collado-Vides ]., Moreno-Hagelsieb G., Pérez-Rueda E., Salgado H., Huerta A.M., Gutiérrez R.M,,
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¢) Articulos en memorias.
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d) Otras publicaciones cientificas

¢) NUMERO DE CITAS A LOS TRABAJOS PUBLICADOS:

Citas (sin autocitas) a la fecha de todas sus publicaciones: 4,047
Citas recibidas en el afio de todos sus trabajos publicados (2025) : 140

f) Presentaciones en congresos por invitacion (internacionales y nacionales).
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Instructor de Taller: Marca Personal como Desarrollador de Software. Sitio Web y GitHub. Congreso
Internacional en Tecnologia, Innovacion y Docencia (CITID 2023). Tecnologico Nacional de México —
Instituto Tecnologico de Zacatepec. 25—27 de abril de 2023.

Recomendaciones FAIR para el desarrollo de software cientifico o de acceso abierto. Congreso
Internacional en Tecnologia, Innovacion y Docencia (CITID 2021). Tecnologico Nacional de México —
Instituto Tecnologico de Zacatepec. 20 de mayo de 2021.

Tecnologias sobre bases de datos para el acceso abierto y desarrollo colaborativo. Jornadas Académicas
de Innovacion, Tecnologia, Liderazgo y Sostenibilidad 2019. Tecnologico Nacional de México — Instituto
Tecnolédgico de Zacatepec. 13 de noviembre de 2019.

RegulonDB: La historia de una base de datos que ha contribuido a la Bioinformatica en México. Woman
in Data Science 2019. Facultad de Ciencias, Universidad Nacional Autonoma de México. 4 de marzo de
2019.

Workshop Molecular Systems Biology. Bielefeld, Alemania. 13 de junio de 2006.

School-Workshop on Computational Biology. CISM, Udine, Italia. 10—19 de junio de 1998.

g) Presentaciones libres en congresos (internacionales y nacionales).
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Thieffry D., Pérez-Rueda E., Solis H., Dominguez V., Huerta A., Salgado H., Collado-Vides J. Theoretical
analysis of E. coli regulatory network. Schloss Dagstuhl Seminar on Modelling and Simulation of
Metabolic Regulation and Cell Differentiation. Saarbriicken, Alemania. Octubre de 1995.

Thieffry D., Pérez-Rueda E., Solis H., Dominguez V., Huerta A., Salgado H., Hernandez T., Link D.,
Collado-Vides J. Computational and theoretical integration of gene regulatory data. North-South America
Conference on Biotechnology. Cuernavaca, México. Noviembre de 1995.

Thieffry D., Pérez-Rueda E., Solis H., Dominguez V., Huerta A., Salgado H., Hernandez T., Link D.,
Collado-Vides J. Integration of gene regulatory data: application to E. coli and S. cerevisiae. 2nd Internet
World Congress on Biomedical Science. Mie University School of Medicine, Japon. Diciembre de 1995.
Thieffry D., Pérez-Rueda E., Huerta A., Salgado H., Collado-Vides J. Gene regulation in E. coli: data
compilation and modelling. International Symposium on Theoretical and Computational Genome
Research. Heidelberg, Alemania. Marzo de 1996.

Thieffry D., Pérez-Rueda E., Huerta A., Salgado H., Collado-Vides J. E. coli gene regulatory network:
connectivity and feedback circuit analysis. Society of Mathematical Biology Annual Meeting. Seattle,
EUA. Agosto de 1996.

Collado-Vides J., Huerta A., Salgado H., Thieffry D. Computational aspects of regulation of transcription.
Fourth International E. coli and Small Genomes Meeting. UCLA Arrowhead Center, California, EUA. 8-
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Thieffry D., Pérez-Rueda E., Huerta A., Salgado H., Collado-Vides J. Theoretical analysis of E. coli
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Thieffry D., Rosenblueth D.A., Huerta A.M., Salgado H., Collado-Vides J. Definite-clause grammars for
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20.
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22.
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24.

Collado-Vides J., Salgado H., Huerta A.M., Thieffry D. Analysis of regulatory features of transcription
initiation in the complete genome of Escherichia coli. Intelligent Systems for Molecular Biology (ISMB-
97). Halkidiki, Grecia. Junio de 1997.

Huerta A.M., Salgado H., Collado-Vides J. Computational recognition in the complete genome of
Escherichia coli. FASEB Conference “Transcription Initiation in Prokaryotes”. Vermont, EUA. Julio de
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Collado-Vides J., Salgado H., Huerta A.M., Thieffry D. Regulatory features of transcription initiation in
the complete genome of Escherichia coli. Bacterial and Phage Molecular Genetics Meeting. Madison,
Wisconsin, EUA. Agosto de 1997.

Salgado H., Huerta A.M., Thieffry D., Collado-Vides J. Operons, promoters, and regulatory binding sites
of transcription initiation in the complete genome of Escherichia coli K-12. E. coli and Small Genomes
Meeting. Snowbird, Utah, EUA. 12—15 de octubre de 1997.

Salgado H., Huerta A.M., Santos-Zavaleta A., Garza-Ramos U., Collado-Vides J. RegulonDB: a database
on transcriptional regulation in Escherichia coli. International Workshop: The Linguistic of Biology and
the Biology of Language. Cuernavaca, México. 23—-27 de marzo de 1998.

Huerta A.M., van Helden J., Salgado H., Del Moral V.C. Web tools developed in the Laboratory of
Computational Biology. International Workshop: The Linguistic of Biology and the Biology of Language.
Cuernavaca, México. 23—27 de marzo de 1998.

Collado-Vides J., Blattner F., Smith T.F., Huerta A.M., Moreno-Hagelsieb G., Pérez-Rueda E., Salgado
H. The complete repertoire of regulators and operons in Escherichia coli K-12: comparisons between
literature knowledge and transcriptome experiments. Paris, Francia. 2000.

Gama-Castro S., Martinez-Antonio A., Gutiérrez-Rios R.M., Salgado H., Pefialoza-Spinola M.I., Santos-
Zavaleta A., Collado-Vides J. Regulatory network of transcriptional regulation in Escherichia coli. ISMB.
Canada. Agosto de 2002.

Salgado H., Sanchez-Solano F., Diaz-Peredo E., Gama-Castro S., Garcia-Alonso D., Pérez-Rueda E.,
Jiménez-Jacinto V., Medrano-Soto A., Moreno-Hagelsieb G., Collado-Vides J. From RegulonDB to a
multigenomic microbial database of operon organization and gene regulation. ISMB. Canada. Agosto de
2002.

Collado-Vides J., Salgado H., Moreno-Hagelsieb G., Medrano-Soto A. E. coli lessons in closely related
microbial genomes. International Symposium on Evolutionary and Comparative Genomics. Puerto
Vallarta, México. 1-3 de noviembre de 2002.

Salgado H., Gama-Castro S., Martinez-Antonio A., Diaz-Peredo E., Sanchez-Solano F., Hernandez M.,
Santos-Zavaleta A., Jiménez-Jacinto V., Collado-Vides J. From RegulonDB to a prokaryotic multigenome
in silico environment. Human Genome Meeting (HGM 2003). Canctn, México. 27-30 de abril de 2003.
Salgado H., Gutiérrez-Rios R.M., Martinez-Antonio A., Collado-Vides J. From RegulonDB to the analysis
of transcriptional regulatory systems. First IECA Conference on Systems Biology of E. coli. Tsuruoka,
Japon. Junio de 2004.

Santos-Zavaleta A., Salgado H., Gama-Castro S., Peralta-Gil M., Diaz-Peredo E., Sanchez-Solano F.,
Martinez-Antonio A., Bonavides-Martinez C., Jiménez-Jacinto V., Garcia-Alonso D., Collado-Vides J.
From RegulonDB to a prokaryotic multigenome in silico environment. FASEB Summer Research
Conferences: Mechanisms & Regulation of Prokaryotic Transcription. Vermont, EUA. 18-23 de junio de
2005.

Salgado H., Gama-Castro S., Peralta-Gil M., Diaz-Peredo E., Sanchez-Solano F., Santos-Zavaleta A.,
Martinez-Flores 1., Jiménez-Jacinto V., Bonavides-Martinez C., Segura-Salazar J., Pefialoza-Spinola M.I.,
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Rodriguez-Penagos C., Martinez-Flores 1., Salgado H., Collado-Vides J. NLP-based curation of bacterial
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33.
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35.

36.
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Balderas-Martinez Y.l., Salgado H., Collado-Vides J. Mecanismos de la regulacion transcripcional:
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Salgado H., Jiménez-Jacinto V., Mufniz-Rascado L.J., Solano-Lira H., Martinez-Flores 1., Bonavides-
Martinez C., Alquicira-Hernandez S., Garcia-Sotelo J.S., Porron-Sotelo L., Lopez-Fuentes A., del Moral-
Chavez V., Gama-Castro S., Peralta-Gil M., Santos-Zavaleta A., Collado-Vides J. RegulonDB: challenges
and strategies for modeling genetic regulation within a genomic perspective. International Conference &
Meetings EMBnet-RIBio 2009. Quintana Roo, México. 2629 de octubre de 2009.
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concepts and terms related to transcriptional regulation in bacteria. International Conference & Meetings
EMBnet-RIBio 2009. Quintana Roo, México. 2629 de octubre de 2009.

Balderas-Martinez Y.I., Salgado H., Ascencio-Montiel 1., Collado-Vides J. Functional classification of
transcription units based on inducible and repressible systems of Escherichia coli K-12. Workshop:
Bacterial Regulatory Networks. Universidad Internacional de Andalucia. Baeza, Espafia. 12—14 de
noviembre de 2009.

Peralta-Gil M., Santos-Zavaleta A., Gama-Castro S., Jiménez-Jacinto V., Bonavides-Martinez C., Muiiiz-
Rascado L.J., Solano-Lira H., Huerta A.M., Medina-Rivera A., Salgado H., Martinez-Flores 1., Morett E.,
Keseler I.M., Collado-Vides J. RegulonDB: a new window of the genetic regulation of Escherichia coli K-
12. International Conference & Meetings EMBnet-RIBio 2009. Quintana Roo, México. 26-29 de octubre
de 2009.

Peralta-Gil M., Santos-Zavaleta A., Gama-Castro S., Jiménez-Jacinto V., Bonavides-Martinez C., Muiiiz-
Rascado L.J., Solano-Lira H., Huerta A.M., Medina-Rivera A., Salgado H., Martinez-Flores 1., Morett E.,
Keseler .M., Collado-Vides J. RegulonDB: the computationally modeled bioinformatic platform available
to systems and integrative studies of the E. coli K-12 regulatory repertoire. 3rd International Biocuration
Conference. Berlin, Alemania. 2009.

Gama-Castro S., Santos-Zavaleta A., Peralta-Gil M., Weiss V., Salgado H., Muiiz-Rascado L.J., Solano-
Lira H., Martinez-Flores 1., Bonavides-Martinez C., Jiménez-Jacinto V., Collado-Vides J. Vias de
regulacion de la expresion genética de Escherichia coli K-12 en RegulonDB. Reunion Interna del CCG-
UNAM 2009. Cuernavaca, México. Noviembre de 2009.

Gama-Castro S., Santos-Zavaleta A., Peralta-Gil M., Weiss V., Salgado H., Solano-Lira H., Collado-Vides
J. Information on transcriptional regulation and signal transduction of Escherichia coli K-12 integrated
in the database RegulonDB. Fourth International Biocuration Conference. Tokio, Japon. 11-14 de octubre
de 2010.

Solano-Lira H., Martinez-Flores 1., Salgado H., Lopez-Fuentes A., Garcia-Sotelo J.S., Muiiz-Rascado
L.J., Alquicira-Hernandez K., Porron-Sotelo L., Alquicira-Hernandez S., Salgado-Osorio G., del Moral-
Chavez V., Collado-Vides J. DrawingTracesTool: herramienta de dibujado de elementos genéticos.
Reunion Académica 2010. CCG- UNAM. Cuernavaca, México. Diciembre de 2010. (Poster).
Gama-Castro S., Santos-Zavaleta A., Peralta-Gil M., Salgado H., Solano-Lira H., Garcia-Sotelo J.S.,
Alquicira-Hernandez K., Porron-Sotelo L., Alquicira-Hernandez S., Collado-Vides J. Genetic sensory
response units (Gensor Units) en RegulonDB. Reunion Académica 2010. CCG-UNAM. Cuernavaca,
Meéxico. Diciembre de 2010.
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37.

38.

39.

40.

41.

42.

43.

44,

45.

46.

47.

48.

49.

50.

Salgado H., Salgado-Osorio G., Martinez-Flores 1., Solano-Lira H., Lopez-Fuentes A., Alquicira-
Hernandez S., Porron-Sotelo L., del Moral-Chavez V., Garcia-Sotelo J.S., Martinez-Adame R., Alquicira-
Hernandez K., Muiiiz-Rascado L.J., Collado-Vides J. Implantacion del Modelo de Procesos para la
Industria del Software (MoProSoft) en el Programa de Genomica Computacional. Reunion Académica
2010. CCG-UNAM. Cuernavaca, México. Diciembre de 2010.

Gama-Castro S., Salgado H., Peralta-Gil M., Santos-Zavaleta A., Muiiiz-Rascado L.J., Solano-Lira H.,
Martinez-Flores 1., Bonavides-Martinez C., Jiménez-Jacinto V., Collado-Vides J., et al. RegulonDB version
7.0. Reunion Académica 2010. CCG-UNAM. Cuernavaca, México. Diciembre de 2010. (Poster).
Collado-Vides J., Salgado-Osorio G., Salgado H., Solano-Lira H., Garcia-Sotelo J.S., Porron-Sotelo L.,
Alquicira-Hernandez S., Alquicira-Hernandez K., Martinez-Flores 1., Hernandez P., Grupo AMBAR.
Proyecto de vinculacion entre el Programa de Genomica Computacional y Grupo AMBAR para el
desarrollo de servicios web de RegulonDB. Reunion Académica 2010. CCG-UNAM. Cuernavaca, México.
Diciembre de 2010.

Martinez-Flores 1., Salgado H., Bustamante V.H., Collado-Vides J. STM-RegulonDB: una base de datos
de la regulacion genética de Salmonella enterica serovar Typhimurium. Reunion Académica 2010. CCG-
UNAM. Cuernavaca, Morelos, México.

Balderas-Martinez Y.I., Salgado H., Pérez-Rueda E., Collado-Vides J. Transcriptional regulation in
Escherichia coli K-12 is preferentially mediated by transcription factors in holo conformation. Reunion
Académica 2010. CCG- UNAM. Cuernavaca, Morelos, México.

Medina-Rivera A., Abreu-Goodger C., Thomas-Chollier M., Salgado-Osorio H., Collado-Vides J., van
Helden J. Theoretical and empirical quality assessment. Reunion Académica 2010. CCG-UNAM.
Cuernavaca, Morelos, México.

Gama-Castro S., Peralta-Gil M., Weiss V., Salgado H., Solano-Lira H., Garcia-Sotelo J.S., Alquicira-
Hernandez K., Alquicira-Hernandez S., Porrén-Sotelo L., Collado-Vides J. Genetic Sensory Response
Units (Gensor Units) in RegulonDB. Congreso IECA. Canctin, México. Diciembre 2011. (Poster).
Salgado H., Gama-Castro S., Peralta-Gil M., Santos-Zavaleta A., Mufiiz-Rascado L.J., Martinez-Flores 1.,
Solano-Lira H., Weiss V., Garcia-Sotelo J.S., Porrén-Sotelo L., Alquicira-Hernandez S., Medina-Rivera
A., Alquicira-Hernandez K., Martinez-Adame R., Salgado-Osorio G., Lopez-Fuentes A., del Moral-
Chavez V., Bonavides-Martinez C., Jiménez-Jacinto V., Collado-Torres L., Keseler .M., Morett E.,
Collado-Vides J. RegulonDB version 7.2. Congreso IECA. Canctin, México. Diciembre 2011. (Poster).
Balderas-Martinez Y.I., Salgado H., Pérez-Rueda E., Collado-Vides J. Strongly biased active holo-
conformation of transcription factors in the Escherichia coli regulatory network. Congreso IECA. Cancun,
Meéxico. Diciembre 2011. (Poster).

Medina-Rivera A., van Helden J., Gama-Castro S., Salgado H., Collado-Vides J. Footprint-scan: detecting
conservation of regulatory interactions inside Gensor Units. Congreso IECA. Canctin, México. Diciembre
2011. (Poster).

Castro-Mondragén J.A., Medina-Rivera A., Salgado H., Contreras-Moreira B., van Helden J., Collado-
Vides J. Novel computational predictions of regulons based on the observed autoregulation of the network.
Congreso IECA. Canctin, México. Diciembre 2011. (Poster).

Santos-Zavaleta A., Peralta-Gil M., Gama-Castro S., Weiss V., Salgado H., Collado-Vides J. RegulonDB:
toward a complete view of the cell regulatory knowledge. 5th International Biocuration Conference.
Washington, DC, USA. 2—4 de abril 2012. (Poster).

Peralta-Gil M., Santos-Zavaleta A., Gama-Castro S., Salgado H., Collado-Vides J. Annotation of
degenerated transcription factor binding sites in Escherichia coli K-12. 5th International Biocuration
Conference. Washington, DC, USA. 2—4 de abril 2012. (Poster).

Solano-Lira H., Salgado H., Alquicira-Hernandez K., Alquicira-Hernandez S., Garcia-Sotelo J.S., Lopez-
Fuentes A., Martinez-Flores 1., Mufiiz-Rascado L.J., Porron-Sotelo L., Salgado-Osorio G., Collado-Vides
J. DrawingTracesTool: herramienta de dibujado de elementos genéticos. Encuentro de Innovacion en
Tecnologias de Informacion y Comunicaciones UNAM-CONCAMIN. Ciudad de México. 27 de
septiembre de 2013. (Presentacion).
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51.

52.

53.

54.

55.

56.

57.

58.

59.

60.

61.

62.

63.

Salgado H., Collado-Vides J. RegulonDB database. Encuentro de Innovacion en Tecnologias de
Informacion y Comunicaciones UNAM-CONCAMIN. Ciudad de México. 27 de septiembre de 2013.
(Presentacion).

Garcia-Sotelo J.S., Alquicira-Hernandez K., Alquicira-Hernandez S., Solano-Lira H., Porrén-Sotelo L.,
Martinez-Flores 1., Salgado H., Salgado-Osorio G., Gutiérrez G., Collado J. CONOGASI v2.0: sistema
web para la generacion de contribuciones. Reunion Académica 2014. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos,
Meéxico. 8-10 de diciembre de 2014.

Salgado-Osorio G., Salgado H., Alquicira-Hernandez S., Garcia-Sotelo J.S., Solano-Lira H., Martinez-
Flores 1., Porron-Sotelo L., Alquicira-Hernandez K., Muiiiz-Rascado L.J., Collado-Vides J. Modelos de
procesos como estrategia de mejora en el desarrollo de proyectos en el PGC. Reunion Académica 2014,
CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 8-10 de diciembre de 2014.

Martinez-Flores 1., Bustamante V.H., Salgado H., Balderas-Martinez Y.I., Lopez-Fuentes A., Alquicira-
Hernandez K. STM-RegulonDB: base de conocimiento de regulacion transcripcional de Salmonella
Typhimurium. Reunion Académica 2014. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 8—10 de diciembre
de 2014.

Martinez-Flores 1., Bustamante V.H., Salgado H. Andlisis global del papel de los RNAs pequerios como
factores de regulacion en Escherichia coli K-12. Reunion Académica 2014. CCG-UNAM. Cuernavaca,
Morelos, México. 810 de diciembre de 2014.

Salgado H., Gama-Castro S., Santos-Zavaleta A., Muiiz-Rascado L.J., Garcia-Sotelo J.S., Solano-Lira H.,
Alquicira-Hernandez K., Alquicira-Hernandez S., Porrén-Sotelo L., Salgado-Osorio G., Bonavides-
Martinez C., del Moral-Chavez V., Collado-Vides J. Impacto y evolucion de RegulonDB. Reunion
Académica 2014. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 810 de diciembre de 2014.
Collado-Vides J., Santos-Zavaleta A., Gama-Castro S., Sanchez-Pérez M., Salgado H., Solano-Lira H.,
Bonavides-Martinez C., Muiiiz-Rascado L.J., Rinaldi F. RegulonDB, a tool to decipher the regulation of
bacterial complexity. The 8th International Biocuration Conference: From Big Data to Big Discovery.
Beijing, China. 23-26 de abril de 2015.

Martinez-Flores 1., Salgado H., Pérez-Morales D., Collado-Vides J., Sanchez-Pérez M., Bustamante V.H.
Identification of new possible virulence genes by clustering techniques applied to Salmonella gene
expression data. SolBio International Conference 2016: Bioinformatics and Computational Biology for
Innovative Genomics. Cancin, México.

Salgado H., Gama-Castro S., Santos-Zavaleta A., Mufiz-Rascado L.J., Garcia-Sotelo J.S., Alquicira-
Hernandez K., Ledezma-Tejeida D., Martinez-Flores 1., Pannier L., Castro-Mondragén J.A., Alquicira-
Hernandez S., Lopez-Fuentes A., Medina-Rivera A., Solano-Lira H., Bonavides-Martinez C., Pérez-Rueda
E., Porron-Sotelo L., del Moral-Chavez V., Collado-Vides J. RegulonDB v9.0: high-level integration of
gene regulation, coexpression, motif clustering and beyond. SolBio International Conference 2016:
Bioinformatics and Computational Biology for Innovative Genomics. Cancun, México.

Solano-Lira H., Gama-Castro S., Rinaldi F., Mufiz-Rascado L.J., Salgado H., Bonavides-Martinez C., del
Moral-Chavez V., Collado-Vides J. Advances of digital curation in RegulonDB. SolBio International
Conference 2016: Bioinformatics and Computational Biology for Innovative Genomics. Canctin, México.
Salgado H., Gama-Castro S., Santos-Zavaleta A., Mufiz-Rascado L.J., Garcia-Sotelo J.S., Alquicira-
Hernandez K., Ledezma-Tejeida D., Martinez-Flores 1., Pannier L., Castro-Mondragén J.A., Alquicira-
Hernandez S., Lopez-Fuentes A., Medina-Rivera A., Solano-Lira H., Bonavides-Martinez C., Pérez-Rueda
E., Porron-Sotelo L., del Moral-Chavez V., Collado-Vides J. RegulonDB v9.0: high-level integration of
gene regulation, coexpression, motif clustering and beyond. Reunion Académica del CCG 2016. CCG-
UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 5—7 de diciembre de 2016.

Martinez-Flores 1., Salgado H., Pérez-Morales D., Collado-Vides J., Sanchez-Pérez M., Bustamante V.H.
Identification of new possible virulence genes by clustering techniques applied to Salmonella gene
expression data. Reunion Académica del CCG 2016. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 5-7 de
diciembre de 2016.

Salgado H., Salgado-Osorio G., Alquicira-Hernandez S., Moreno-Hagelsieb G., Garcia-Sotelo J.S.,
Collado-Vides J. Repositorio Institucional de Conocimiento Genomico. Reunion Académica del CCG
2016. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 5—7 de diciembre de 2016.
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64.

65.

66.

67.

68.

69.

70.

71.

Salgado H., Alquicira-Hernandez K., Martinez-Posada G., Alquicira-Hernandez S., Garcia-Sotelo J.S.,
Garcia-Alonso D., Olarte-Gervacio L., Palomares D., Pefia-Loredo P., Salgado-Osorio G., Collado-Vides
J. Rediserio de RegulonDB y estrategias de posicionamiento con la Web 2.0. Reunion Académica del CCG
2016. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 5—7 de diciembre de 2016.

Olarte-Gervacio L., Salgado H., Alquicira-Hernandez K., Alquicira-Hernandez S., Solano-Lira H.,
Collado-Vides J. DrawingTraces Tool version 2.0. Reunion Académica del CCG 2016. CCG-UNAM.
Cuernavaca, Morelos, México. 5—7 de diciembre de 2016.

Salgado-Osorio G., Salgado H., Alquicira-Hernandez S., Porrén-Sotelo L., Collado-Vides J. Modelos de
procesos como estrategia de mejora en el desarrollo de proyectos en el PGC. Reunion Académica del
CCG 2016. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 5—7 de diciembre de 2016.

Zayas-Lagunas R., Salgado H., Martinez-Flores 1., Hernandez-Alvarez A., Gutiérrez-Rios R., Sanchez-
Pérez M., Bonavides-Martinez C., Vinuesa P., Alquicira-Hernandez S., Fernandez-Valverde S., Medina-
Rivera A., Gama-Castro S., Santamaria R., Collado-Vides J. Nodo Nacional de Bioinformatica, EMBNet-
Meéxico: historia y perspectivas. Reunion Académica del CCG 2016. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos,
Meéxico. 5-7 de diciembre de 2016.

Camacho-Zaragoza M., Gama-Castro S., Mejia-Almonte C., Tierrafria V.H., Salgado H., Engelen K.,
Collado-Vides J. Ontologia de condiciones de crecimiento que afectan la expresion genética en
Escherichia coli. Reunion Académica del CCG 2016. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 5-7
de diciembre de 2016.

Lithgow O., Rinaldi F., Gama-Castro S., Solano-Lira H., Arteaga-Dominguez J., Diaz-Rodriguez M.J.,
Muiiiz-Rascado L.J., Méndez-Cruz C.F., Collado-Vides J. A text-mining infrastructure for curation and
navigation in L-RegulonDB. Reunion Académica del CCG 2016. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos,
Meéxico. 5-7 de diciembre de 2016.

Gama-Castro S., Valencia-Estudillo L.F., Alarcon-Carranza G., Salgado H., Méndez-Cruz C.F., Lithgow-
Serrano O., Bonavides-Aguilar A., Lara P., Flores-Gallegos F., Bonavides-Martinez C., Collado-Vides J.
Developing a Generative Al Assistant for RegulonDB: enhancing data on Escherichia coli K-12
transcriptional regulation. XXXIV Congreso Nacional de Bioquimica. Mazatlan, Sinaloa, México. 20-25
de octubre de 2024.

Lara P., Gama-Castro S., Flores-Gallegos F., Bonavides-Martinez C., Salgado H., Alarcon-Carranza G.,
Loépez-Almazo A., Betancourt-Figueroa F., Mejia-Almonte C., Collado-Vides J. The evolution of
RegulonDB: HT and Al-driven curation, refined signal loop analysis in Gensor Units, and expansion to
pathogenic Escherichia coli. Reunion Académica 2025. CCG-UNAM. Cuernavaca, Morelos, México. 28
de noviembre de 2025.

h) Seminarios impartidos dentro del CCG (indicar titulo del seminario y fecha).

L.

Salgado H. RegulonDB: una base de datos para la investigacion de la bacteria Escherichia coli. Visita
de estudio del Instituto Tecnologico de Zacatepec (carrera de Informatica). CCG-UNAM. 15 de abril de
2010.

Salgado H. Uso e importancia de los sistemas gestores de bases de datos en el area de la ciencia y la
investigacion. Dirigido a alumnos del CONALEP Temixco. CCG-UNAM. 21 de junio de 2012.
Salgado H. Base de datos RegulonDB. Visita de estudio del Instituto Tecnologico de Zacatepec (carrera
de Informatica). CCG-UNAM. 2 de mayo de 2014.

i) Seminarios impartidos fuera del CCG (indicar titulo del seminario, institucion y fecha).

L.

2.

Salgado H. Bioinformatica. X Semana Cultural de la Preparatoria Loyola. Cuernavaca, Morelos,
México. 25 de octubre de 2001.

Salgado H. La ingenieria de software en la investigacion. CECyTE Emiliano Zapata. 29 de mayo de
2003.
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3.

Salgado H. RegulonDB and the challenges of modelling for the mechanisms of regulation beyond
transcription initiation. Workshop on Molecular Systems Biology. Bielefeld, Alemania. 13 de junio de
2006.

Salgado H. Servicios web en bioinformatica. Simposio Multidisciplinario Académico, Instituto
Tecnolégico de Zacatepec. Zacatepec, Morelos, México. 23—27 de marzo de 2009.

Salgado H. Bioinformatica: bases de datos biologicas. Seminario FIBIO 1-2021. Universidad Auténoma
de Querétaro, Campus Amazcala. 18 de febrero de 2021.

j) Participacion en la obtencion de Donativos a proyectos de investigacion.

L.

DGAPA-UNAM, PAPIIT IN210810. STM-RegulonDB: una base de datos de la regulacion genética de
Salmonella enterica serovar Typhimurium. Donativo de renovacion PAPIIT, 2010. Participacion como
Técnica Académica.

DGAPA-UNAM, PAPIIT IN207813. STM-RegulonDB: base de conocimiento de regulacion
transcripcional de Salmonella Typhimurium. Donativo PAPIIT 2013-2015. Participacion como
Técnica Académica.

DGAPA-UNAM, PAPIIT (2015). Regulacion de genes ancestrales por el sistema de dos componentes
SsrA/B: un mecanismo de evolucion de la patogenicidad de Salmonella enterica. Responsable: Dr. Victor
Humberto Bustamante Santillan. Participacion como Técnica Académica.

National Institutes of Health (NIH), USA (2015-2018). High-Throughput Literature Curation of Genetic
Regulation in Bacterial Models. Participacién como Técnica Académica.

Secretaria de Economia—CONACYT, Fondo Sectorial de Innovacion (FINNOVA), ID 239611 (2015).
Enciclopedia de Métodos y Procesos: prototipo inicial de Ciencias Genomicas. Proyecto aprobado.
Participacion como Técnica Académica.

DGAPA-UNAM, PAPIIT IF202226 (2026-2027). Plataforma de asistentes conversacionales para
investigacion y formacion académica basada en 14 generativa. Proyecto interdisciplinario de desarrollo
tecnologico e innovacion. Responsable del proyecto.

DGAPA-UNAM, PAPIIT IN214126 (2026-2028). Conocimiento de calidad para un modelo latente de
la regulacion microbiana. Responsable: Dr. Julio Collado-Vides. Participacion como Técnica
Académica Titular C, responsable del desarrollo de asistentes de A y del despliegue de conocimiento
en RegulonDB.

k) Convenios para investigacion aplicada o convenios de transferencia de tecnologia o patentes.

L.

2.

Red de Innovacion en Servicios Bioinformdticos. Convenio de colaboracion Grupo AMBAR-UNAM
para el desarrollo de servicios bioinformaticos potencialmente comercializables.

Red de Innovacion para la Gestion del Conocimiento Basado en Ontologias. Proyecto de innovacion y
vinculacion tecnoldgica. Enero—diciembre de 2013.

I1. DOCENCIA Y FORMACION DE RECURSOS HUMANOS
II.1. Estudiantes graduados

1.
2.
3.

4.

Tesis de Licenciatura. Diaz-Peredo E. Instituto Tecnoldgico de Zacatepec.

Codireccion de Tesis de Maestria. Mufiiz-Rascado L.J. Instituto Tecnologico de Zacatepec. 2008.

Estadia de Licenciatura. Martinez R. Instituto Tecnologico de Zacatepec. Creacion de un catalogo de
protocolos (workflows) en bioinformatica. Enero—agosto de 2008.

Estadia y Tesis de Licenciatura. Porron-Sotelo L. Universidad Tecnologica. TF sites and TF-regulated
genes. Mayo—diciembre de 2008.

Estadia y Tesis de Licenciatura. Alquicira-Hernandez S. Universidad Tecnologica. Web service
Operonlnfo. Mayo—diciembre de 2008.
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10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

Estadia y Tesis de Licenciatura. Ivette A. Universidad Tecnologica. Web service TFInfo. Mayo—diciembre
de 2008.

Estancia de Licenciatura. Muiiiz-Rascado A.P. Instituto Tecnologico de Zacatepec. Creacion y evaluacion
de web services y workflows para el entrenamiento de matrices. 12 de agosto—12 de diciembre de 2009.
Estancia de Licenciatura. Galindo-Barrios M.C. Instituto Tecnologico de Zacatepec. Desarrollo de
servicios web y workflows para la automatizacion de la identificacion de regulones en Salmonella
Typhimurium. 17 de agosto—17 de diciembre de 2009.

Tesis de Licenciatura. Martinez-Guerrero E.I. Instituto Tecnologico de Zacatepec. Bacterial Genome
Browser. Agosto—noviembre de 2010.

Tesis de Maestria. Hernandez-Camacho A. Maestria en Tecnologias de la Informacion y Comunicaciones,
Universidad Politécnica del Valle de México. Sistema para la automatizacion de overviews de factores
sigma y SRNA en Escherichia coli. 2012,

Tesis de Maestria. Alquicira-Hernandez S. Maestria en Tecnologias de la Informacion y Comunicacion,
Universidad Politécnica del Estado de Morelos. Base de conocimiento para la gestion de informacion del
Programa de Genomica Computacional (PGC). 29 de mayo de 2015.

Estancia. Pefia-Loredo P.E. Instituto Tecnologico de Zacatepec. Busqueda, seleccion e integracion de un
API o herramienta para la representacion grafica del mapa circular del genoma de Escherichia coli K-12
en el portal de RegulonDB. Junio de 2016.

Estancia. Olarte-Gervacio L. Instituto Tecnolégico de Zacatepec. DrawingTracesTool v3.0: herramienta
para el dibujado de elementos genéticos en HTML5. Diciembre de 2016.

Servicio Social. Palomares D. Universidad Autonoma del Estado de Morelos. NetworkTool vIi.0:
despliegue grdfico e interactivo de las redes de regulacion en RegulonDB. 2016.

Tesis de Licenciatura. Olarte-Gervacio L. Instituto Tecnoldgico de Zacatepec. API para el despliegue
dinamico de los elementos genéticos en el DNA en la pagina de genes de la base de datos RegulonDB.
2018.

Tesis de Licenciatura. Pefia-Loredo P.E. Instituto Tecnolégico de Zacatepec. Busqueda, seleccion e
integracion de un API o herramienta para la representacion grafica del mapa circular del genoma de
Escherichia coli K-12 en el portal de RegulonDB. 2018-2019.

I1.2. Tutorias directas y alumnos en estancias vigentes:

10.

Residencia Profesional (Licenciatura). Olarte-Gervacio L. Instituto Tecnologico de Zacatepec. 20 de
enero—13 de junio de 2016.

Residencia Profesional (Licenciatura). Pefia-Loredo P. Instituto Tecnologico de Zacatepec. 1 de agosto—
16 de diciembre de 2016.

Tesis de Licenciatura. Palomares-Lagunas D. Facultad de Contaduria, Administracion e Informatica,
Universidad Autonoma del Estado de Morelos (UAEM). Despliegue grafico e interactivo de las redes de
regulacion en RegulonDB. Agosto de 2016.

Residencia Profesional (Licenciatura). Lima-Canta F.J. Instituto Tecnoldgico de Zacatepec. 12 de
febrero—20 de junio de 2018.

Residencia Profesional (Licenciatura). Alarcon-Carranza G. Instituto Tecnologico de Zacatepec. 20 de
agosto de 2018-21 de enero de 2019.

Residencia Profesional (Licenciatura). Moreno-Alonso D. Instituto Tecnologico de Zacatepec. Agosto—
diciembre de 2020.

Residencia Profesional (Licenciatura). Betancourt-Figueroa F. Instituto Tecnologico de Zacatepec.
Agosto—diciembre de 2020.

Residencia Profesional (Licenciatura). Rojas-Gallardo A.R. Instituto Tecnologico de Zacatepec. Agosto—
diciembre de 2020.

Residencia Profesional (Licenciatura). Corrales-Sanchez J.L. Instituto Tecnoldgico de Zacatepec.
Agosto—diciembre de 2020.

Residencia Profesional (Licenciatura). Pifia-Acosta D. Ingenieria en Sistemas Computacionales, Instituto
Tecnolégico de Zacatepec. Andlisis exploratorio y visualizacion de datos de operones de RegulonDB. 5
de enero—24 de mayo de 2023.
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11. Residencia Profesional (Licenciatura). Cigarrero-Salgado 1. Ingenieria en Sistemas Computacionales,
Instituto Tecnologico de Zacatepec. Desarrollo de un notebook en RMarkdown para el andlisis de datos
de factores sigma y su integracion en el portal web de RegulonDB. 5 de enero—24 de mayo de 2023.

12. Servicio Social. Sanchez-Santiago A. Universidad Politécnica del Estado de Morelos (UPEMOR).
Cuernavaca, Morelos, México. Enero—junio de 2023.

13. Residencia Profesional (Licenciatura). Pacheco-Alberto E. Ingenieria en Sistemas Computacionales,
Instituto Tecnologico de Zacatepec. Andlisis exploratorio y visualizacion de datos de genes de
RegulonDB. § de enero—28 de junio de 2024.

14. Estancia académica (Residencia Profesional, Licenciatura). Hernandez-Marban A.G. Ingenieria en
Sistemas Computacionales, Instituto Tecnoldgico de Zacatepec. RegulonExplorer: herramienta de
categorizacion, seleccion y visualizacion de regiones reguladoras. 1 de febrero—30 de junio de 2025.
Supervision: Heladia Salgado.

I1.3. Participacion como miembro de Comités Tutorales.

II.4. Asesoria de Servicio Social.

1. Servicio Social. Palomares-Lagunas D. Facultad de Contaduria, Administracion e Informatica,
Universidad Autonoma del Estado de Morelos (UAEM). GensorUnits v2.0. Febrero—julio de 2016.

II.S.  Cursos, Talleres o Topicos Selectos impartidos.

I. Formacion y experiencia inicial en computacion y bioinformatica (1993-2003)

e Instructora de cursos de computacion. Centro Regional No. 21 microSEP (Instituto Tecnologico de
Zacatepec). Mayo 1993—julio 1994.

¢ Instructora de cursos de computacion. Instituto Lingiiistico Americano de Computacion. Julio 1994—
enero 1995.

¢ Cursos especializados en bases de datos y analisis de secuencias (BLAST y FASTA), CINVESTAV-
IPN (1997, 1998).

¢ Cursos de analisis de secuencias de ADN y herramientas bioinformaticas (Universidad de
Guadalajara, 1997).

e Cursos de Redes de Computadoras e Introduccion a los algoritmos, UAEM (1998-1999).

¢ Introduccion a la Bioinformatica, Licenciatura en Ciencias Genomicas (2003).

¢  Curso propedéutico en Bioinformatica, Doctorado en Ciencias Biomédicas, CIFN-UNAM (2003).

II. Docencia en Licenciatura en Ciencias Genomicas (UNAM)
e Bioinformatica y Estadistica II
Impartida en multiples ocasiones entre 2009 y 2024 (incluye semestres 2009, 2010, 2012, 2013, 2016—
2019, 2021-2024).
e Bioinformatica y Estadistica I
Impartida entre 2010 y 2024 (incluye integracion de modulos en Ingenieria de Software, Servicios Web y
BioPython).
o Bioinformatica y Bioestadistica I (modulo IA: “Capturando el Esfuerzo de Aprendizaje”)
2025. Profesora invitada (8 horas).
e Principios de Estadistica (Programacion en Python)
Impartida de manera continua entre 2022 y 2025.
Profesora responsable en 2025 (20 horas).
e Programacion practica con Python
2020.
e Introduccion a la Bioinformatica (Unix)
Impartida entre 2022 y 2025.
Profesora responsable en 2025 (56 horas).
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e Computacion Iy III
Licenciatura en Ciencias Gendmicas, 2005-2008.

e Bioinformatica y Estadistica I
Licenciatura en Ciencias Genomicas, ENES Unidad Juriquilla, UNAM.
2025 (Profesora responsable, 60 horas).

III. Docencia en Posgrado

Programa de Doctorado en Ciencias Biomédicas, UNAM

e Bioinformatica y estadistica avanzada. Impartida entre 2012 y 2017.

Introduccién a Unix aplicado a la Bioinformatica. Impartida en 2011, 2015-2016 y 2022.
Principios de programacion en Perl, 2011.

Aplicaciones bioinformaticas y bioestadisticas avanzadas, 2012.

Actividad académica ad hoc: Alcances y limitaciones de métodos para la evaluacion de la coexpresion
génica (2013).

IV. Talleres nacionales e internacionales

Escuela de Verano en Bioinformatica (UNAM, Juriquilla): 2015, 2016, 2018.
Talleres Internacionales de Bioinformatica (CCG-UNAM): 2012, 2017.

Taller NGS: Gendmica Funcional — Transcriptomica (2017).

Seminario Entre Pares (CONRICyT—BUAP): Introducciéon a UNIX y R (2018).
Encuentro de Bioinformatica en México: Programacion con Python (2019).
Taller sobre gestion de proyectos (2018).

V. Formacion docente y certificaciones
- Carpentries Instructor Training
The Carpentries Community, 2023.

III. INTERCAMBIO ACADEMICO
a) Posdoctorales e Investigadores Visitantes Internacionales (bajo su responsabilidad)

b) Asistencias a eventos nacionales o internacionales.

e [International Conference & Meetings EMBnet-RIBio 2009. Paradisus Riviera Canctiin Resort, Puerto
Morelos (Mayan Riviera), Quintana Roo, México. 26—29 de octubre de 2009.

e Reunion Académica 2009. Centro de Ciencias Genomicas (CCG), UNAM. Cuernavaca, Morelos,
México. 18-20 de noviembre de 2009.

e Reunion Académica 2010. Centro de Ciencias Genomicas (CCG), UNAM. Cuernavaca, Morelos,
Meéxico. Diciembre de 2010.

o 5th IECA Conference 2011: Gene Regulatory Networks in the Enterobacteriaceae. Cancun, México.
Diciembre de 2011.

e FEncuentro de Innovacion en Tecnologias de Informacion y Comunicaciones UNAM—CONCAMIN.
Ciudad de México, México. 27 de septiembre de 2013.

e Talleres Internacionales de Bioinformatica 2014. Centro de Ciencias Genomicas (CCG-UNAM).
Cuernavaca, Morelos, México. 13-24 de enero de 2014. Evento organizado por el Nodo Nacional de
Bioinformatica (NNB-UNAM), la Sociedad Iberoamericana de Bioinformatica (SOIBio), con apoyo del
CCG-UNAM, IBt=UNAM, LCG-UNAM, Facultad de Medicina UAEM, SICyT Morelos y EMBnet.

e Reunion Académica 2014 del CCG. Centro de Ciencias Gendmicas (UNAM). Cuernavaca, Morelos,
Meéxico. Diciembre de 2014.
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e Talleres Internacionales de Bioinformatica 2016. Centro de Ciencias Gendomicas (CCG-UNAM).
Cuernavaca, Morelos, México. Evento organizado por el Nodo Nacional de Bioinformatica (NNB—
UNAM), SOIBio y EMBnet.

e Reunion Académica 2016 del CCG. Centro de Ciencias Gendmicas (UNAM). Cuernavaca, Morelos,
México. Diciembre de 2016.

e Seminario: Repositorios Institucionales y su interoperabilidad con el Repositorio Nacional. InfoTec.
Ciudad de México, México. 17-19 de agosto de 2016.

e Simposio Internacional del 20 Aniversario de la Licenciatura en Ciencias Genomicas. UNAM. 30 de
agosto—1 de septiembre de 2023.

e 2°Encuentro de Técnicos Académicos de la UNAM. 67 de junio de 2024,

e ler Congreso Internacional de Inteligencia Artificial: retos y oportunidades. Congreso académico
UNAM (modalidad a distancia). 7-11 de abril de 2025.

¢) Visitas o estancias académicas realizadas (internacionales y nacionales)
d) Intercambio con investigadores visitantes al CCG (internacionales y nacionales).

e) Cursos de superacion o actualizacion recibidos dentro o fuera del Centro.
L. Tecnologias de informacion y bases de datos (1994-2000)
o Sun@Universum 1994. Interfaces: de Mosaic a Realidad Virtual. Ciudad de México. 16-17 de
noviembre de 1994.
e MacWorld Exposition 1995. IDG Comunicaciones. World Trade Center, Ciudad de México. 19-21
de septiembre de 1995.
e [Introduccion a las Bases de Datos Relacionales. DGSCA-UNAM. 18-27 de junio de 1997.
o TRANSAC-SQL. DGSCA-UNAM. 2-11 de julio de 1997.
e Computational Biology Course. Centre International des Sciences Mécaniques (CISM). Udine, Italia.
10-19 de junio de 1998.
e Formacion especializada en tecnologias Oracle (1999):
Introduccion a Oracle: SQL y PL/SQL
SQL Avanzado y SQL*Plus
Desarrollo de Unidades de Programacion PL/SQL
Developer/2000 (Formas y Reportes)
Administracion de Oracle Web Application Server v3.0
o Desarrollo de aplicaciones Web con Oracle
e [Develop 2000 Oracle. Ciudad de México. 21-22 de noviembre de 2000.
e [Develop 2001 Oracle. Ciudad de México. 27 de agosto de 2001.

O O O O O

II. Formacion en ciencias biologicas y genémicas
e Regulacion Transcripciona (oyente). CIFN-UNAM.

Biologia Molecular (Oyente). CIFN-UNAM.

Bacteriologia Molecular (Oyente). CIFN-UNAM. Agosto—diciembre de 1999.

Curso propedéutico de introduccion a la bioquimica. CIFN-UNAM. Enero—julio de 2001.

Winter School in Genomics 2006. CCG-UNAM. 7—-10 de febrero de 2006.

UCSC Genome Browser Workshop. Nodo Nacional de Bioinformatica, CCG-UNAM. 6 de octubre

de 2017.

e FEnsamble y clasificacion taxonomica de metagenomas. Unidad de Analisis Bioinformaticos, CCG—
UNAM. 10-11 de octubre de 2022.

III. Ingenieria de software y modelos de procesos (MoProSoft)
Nivel 1 — 2010 (JPE Consultores, Cuernavaca, Morelos)
Formacion integral en modelo MoProSoft, incluyendo:
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Introduccion al modelo

Gestion de negocio

Gestion de procesos

Gestion de recursos

Gestion de recursos humanos y ambiente de trabajo
Gestion del conocimiento organizacional

Gestion de proyectos

Administracion de proyectos especificos
Desarrollo y mantenimiento de software

Periodo: 9 de enero—27 de febrero de 2010.

Taller: Estimacion de tiempos y costos de proyectos de sofiware. 7 de mayo de 2010.

Nivel 2 — 2011 (JPE Consultores, Cuernavaca, Morelos)
Formacién avanzada en:

Gestion de negocio

Gestion de procesos

Gestion de proyectos

Gestion de recursos

Gestion de recursos humanos

Gestion del conocimiento organizacional
Desarrollo y mantenimiento de software

Periodo: junio—agosto de 2011.

IV. Desarrollo tecnoldgico y herramientas modernas

Arquitectura Orientada a Servicios (SOA). DIGITEC. 31 agosto—14 diciembre 2010.

Java. sis.net Sistemas en Internet. 31 agosto—14 diciembre 2010.

UML (Lenguaje Unificado de Modelado). sis.net. 31 agosto—14 septiembre 2010.

Introduccién a Angular v5. Nodo Nacional de Bioinformatica, CCG-UNAM. 22-26 enero 2018.
Introduccion a MongoDB. Red Universitaria de Colaboracion en Ingenieria de Software y Bases de
Datos, UNAM. 12 mayo—30 junio 2023.

Gestion y visualizacion de datos con Google Cloud. Seminario TIC, DGTIC-UNAM. 6 noviembre
2025.

V. Formacion pedagdgica y actualizacion docente

Curso de Redaccion. CIFN-UNAM. 25 agosto—6 noviembre 2003.

Curso-Taller Planeacion Didactica. Universidad La Salle. 25 abril-7 mayo 2011 (25 horas).
Introduccion al uso de OBS y seguridad en Zoom. UNAM. 26 agosto 2021.

IA Generativa en la Educacion. CEIDE-UNAM. 9 octubre 2025.

Carpentries Instructor Trainer. 31 marzo—2 junio 2023.

VI. Inteligencia Artificial y desarrollo con [A (2023-2026)

Introduccién a la Inteligencia Artificial. CCG-UNAM. 9 febrero—20 abril 2023.

ChatGPT para lideres de proyecto. DGTIC-UNAM. 10 diciembre 2024.

Taller: Semantic Kernel + PHI. ler Congreso Internacional de IA, UNAM. 8 abril 2025.

Master Al4Devs: 1A para desarrolladores. LIDR Academy. 23 septiembre 2025-5 febrero 2026.

VIL Certificaciones y alineacion a estandares de competencia
ICEMEXICO (A distancia, 2025):

Alineacion al EC0301: Disefio de cursos de formacion del capital humano.
Alineacion al EC0217.01.

Alineacion al EC0104.

Proporcionar servicios de consultoria general (EC0249).
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¢ Capacitador Experto.

IV. DIFUSION O DIVULGACION DE LA CIENCIA

a) Organizacion de eventos.

Talleres Internacionales de Bioinformatica 2016. Integrante del Comité Organizador y Responsable del
Comité Académico. Centro de Ciencias Gendémicas (CCG-UNAM), Cuernavaca, Morelos, México.
Evento organizado por el Nodo Nacional de Bioinformatica (NNB-UNAM), la Sociedad Iberoamericana
de Bioinformatica (SOIBio), el CCG-UNAM y EMBnet.

Talleres Internacionales de Bioinformatica — Invierno 2017. Integrante del Comité Organizador y
Responsable del Comité Académico. Centro de Ciencias Genomicas (CCG-UNAM), Cuernavaca,
Morelos, México. Enero de 2017. Organizado por NNB-UNAM, SOIBio, CCG-UNAM y EMBnet.
Talleres Internacionales de Bioinformatica — Verano 2017. Integrante del Comité Organizador y
Responsable del Comité Académico. Centro de Ciencias Genomicas (CCG-UNAM), Cuernavaca,
Morelos, México. Julio de 2017. Organizado por NNB-UNAM, SOIBio, CCG-UNAM y EMBnet.
Software Carpentry Instructor Training Workshop 2017. Integrante del Comité Organizador y
Responsable del Comité Académico. Centro de Ciencias Genomicas (CCG-UNAM), Cuernavaca,
Morelos, México. 7-8 de agosto de 2017. Organizado por NNB—-UNAM, Software Carpentry Foundation
y EMBnet.

UCSC Genome Browser Workshop 2017. Integrante del Comité Organizador y Académico. Centro de
Ciencias Genomicas (CCG-UNAM), Cuernavaca, Morelos, México. 6 de octubre de 2017. Organizado
por NNB-UNAM y EMBnet.

Talleres Internacionales de Bioinformatica 2018. Integrante del Comité Organizador y Responsable del
Comité Académico. Centro de Ciencias Gendémicas (CCG-UNAM), Cuernavaca, Morelos, México.
Organizado por NNB-UNAM, EMBnet, SOIBio y CCG-UNAM.

Latin American R/Bioconductor Developers Workshop 2018. Integrante del Comité Organizador y
Responsable del Comité Académico. Centro de Ciencias Genomicas (CCG-UNAM), Cuernavaca,
Morelos, México. 30 de julio—3 de agosto de 2018. Organizado por la Comunidad de Desarrolladores de
Software en Bioinformatica y el NNB-UNAM (EMBnet), en colaboracion con el CCG-UNAM y la
Licenciatura en Ciencias Gendmicas.

Encuentro de Bioinformatica en México 2019. Integrante del Comité Organizador y Académico. Centro
de Ciencias Genomicas (CCG-UNAM), Cuernavaca, Morelos, México. 29 de julio-9 de agosto de 2019.
Organizado por el NNB-UNAM (EMBnet), el CCG-UNAM, la Licenciatura en Ciencias Genomicas, la
Comunidad de Desarrolladores de Software en Bioinformatica y la Red Mexicana de Bioinformatica.

b) Participacion en Redes.

Software Carpentry Foundation (2017-a la fecha). Miembro activo, participando en el mantenimiento y
desarrollo de materiales formativos en Bioinformatica.
Red Mexicana de Bioinformatica (2018-2023). Miembro.

¢) Organizacion de eventos dirigidos a no expertos

La bioinformatica y las tecnologias para el manejo de datos. Evento dirigido a estudiantes del Instituto
Tecnolégico de Zacatepec. Centro de Ciencias Genomicas (UNAM), Cuernavaca, Morelos, México. 17
de octubre de 2018.
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Graficacion y Programacion en Python. Evento organizado en colaboracion con csv,conf,v8 y la
Benemérita Universidad Auténoma de Puebla (BUAP). Puebla, México. 27-28 de mayo, 2024.
Iniciacion a la Bioinformatica. Software Carpentry Workshop (modalidad en linea). 29 de febrero—1 de
marzo de 2024.

d) Presentaciones en eventos dirigidos a no expertos

RegulonDB: A Database on Transcriptional Regulation. School-Workshop on Computational Biology,
CISM. Udine, Italia. 10-19 de junio de 1998.

Base de datos en la Web con Sybase. Segunda Semana Académica 1998, Instituto Tecnoldgico de
Zacatepec. Zacatepec, Morelos, México. 3—6 de noviembre de 1998.

Bioinformatica. VIII Semana Cultural de la Preparatoria Loyola. Cuernavaca, Morelos, México. 22 de
mayo de 2000.

Bioinformatica. X Semana Cultural de la Preparatoria Loyola. Cuernavaca, Morelos, México. 25 de
octubre de 2001.

La ingenieria de software en la investigacion. CECyTE Emiliano Zapata. 29 de mayo de 2003.
RegulonDB and the challenges of modelling for the mechanisms of regulation beyond transcription
initiation. Workshop Molecular Systems Biology. Bielefeld, Alemania. 13 de junio de 2006.

Servicios web en bioinformatica. Simposio Multidisciplinario Académico, Instituto Tecnologico de
Zacatepec. Zacatepec, Morelos, México. 23-27 de marzo de 2009.

Arquitectura para unificar el conocimiento clasico y de alto rendimiento de la regulacion genética en
RegulonDB. Evento: La bioinformatica y las tecnologias para el manejo de datos. Centro de Ciencias
Genomicas (UNAM). 17 de octubre de 2018.

Enhancing Data on E. coli K-12 Transcriptional Regulation.: Developing a Generative Al Assistant for
Scientific Curation. Swedish Bioinformatics Workshop (SBW2024). 4-7 de noviembre de 2024.
RegulonDB vi3.0: A Comprehensive Resource of Transcriptional Regulation in E. coli K-12. Reunion
Académica 2024, Centro de Ciencias Genomicas (UNAM). 20-21 de noviembre de 2024.

e) Publicaciones y presentaciones para los no expertos en medios

Salgado Osorio, H. (2025). Armando el intrincado mapa de como se regulan los genes en una bacteria.
Biotecnologia en  Movimiento, num.  40. ISSN:  2954-4718.  Disponible  en:

https://biotecmov.ibt.unam.mx/numeros/40/5.html

f) Servicios.

V. PARTICIPACION EDITORIAL Y EVALUADORA

a) Participacion editorial en revistas

b) Participacion de los académicos en arbitrajes en revistas de prestigio internacional

BMC Genomics. Revisor de manuscrito. Marzo de 2008.

BMC Bioinformatics. Revisor de manuscrito. 2009.

Nucleic Acids Research. Revisor de manuscrito. 2010.

BMC Bioinformatics (Online ISSN: 1460-2059; Print ISSN: 1367-4803). Revisor de manuscrito. 2018.
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¢) Participacion en evaluacion de donativos

¢ CONACYT - Fondo Mixto de Investigacion Cientifica y Tecnologica CONACY T—-Gobierno del Estado
de Veracruz. Evaluador de proyectos. Convocatoria 2007-01. Junio de 2007.

e CONACYT — Convocatoria de Investigacion Cientifica Basica 2007. Evaluador de proyectos. Periodo

marzo—junio de 2008 (evaluacion realizada en agosto de 2008).

CONACYT - Sistema de Fondos (Fondo 10017), Convocatoria CB-2014-01. Evaluador. Agosto de 2014.

CONACYT - Proyectos de Infraestructura. Evaluador. 19 de abril de 2016.

CONACYT - Fondo S0025, Convocatoria S0025-2016-02. Evaluador. Septiembre de 2017.

CONACYT — Convocatoria Ciencia de Datos y Salud 2020. Direccion de Investigacion Cientifica

Aplicada, Direccion Adjunta de Desarrollo Cientifico. Evaluador de dos proyectos. 16 de junio de 2020.

e CONACYT - Convocatoria Estancias Posdoctorales por México 2021. Evaluador de cinco proyectos.
Julio—diciembre de 2021.

e CONACYT — Convocatoria Estancias Posdoctorales por México 2022. Evaluador. Noviembre de 2022.

f) Sociedades Cientificas o redes a las que pertenece (nacionales e internacionales).

1. Software Carpentry Foundation. Maintainer e instructora certificada. https://software-
carpentry.org/

2. Comunidad de Desarrolladores de  Software en  Bioinformatica (red nacional)
http://www.comunidadbioinfo.org/

3. Grupo de Interés de la Ingenieria en Ciencias Computacionales del Instituo Tecnologico de Zacatepec
(ITZ). : http://www.itzacatepec.edu.mx/

VI. OTRA INFORMACION RELEVANTE.

a) Registro de desarrollos tecnologicos

DRAWINGTRACESTOOL: Herramienta de dibujado de elementos genéticos.

Tipo de obra: Programa de computacion.

Titular: Universidad Nacional Auténoma de México (con fundamento en el Articulo 83 de la Ley Federal del
Derecho de Autor).

Numero de registro: 03-2013-062511471600-01.

Autores: Shirley Alquicira Herndndez, Kevin Alquicira Hernandez, Jair Santiago Garcia Sotelo, Alejandra
Cristina Lopez Fuentes, Irma Martinez Flores, Luis José Muiiiz Rascado, Liliana Porrén Sotelo, Gerardo
Salgado Osorio, Heladia Salgado Osorio, Pedro Julio Collado Vides y Hilda Solano Lira.
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