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Nombre:   Rebeca Campos Sánchez 

 

Teléfono:   2511 2294 

 

Correo:   rebeca.campos@ucr.ac.cr 

 

Grupo:   Microbiología y Patología. 

 

Especialidad:   Biología Molecular, Genética, Bioinformática 

 

Estudios: 

 

The Pennsylvania State University, Pennsylvania, PhD. en Genética y 

Bioinformática, Estados Unidos de América. 2015. 

 

Universidad de Costa Rica, MSc. en Biología Molecular y Celular, 2005. 

 

Instituto Tecnológico de Costa Rica, Bach. en Ingeniería en Biotecnología, 2003. 

 

Docencia: 

 

Facultad de Microbiología, Universidad de Costa Rica. 

 

Posgrado en Ciencias Biomédicas, Maestría en Bioinformática y Biología de 

Sistemas, Universidad de Costa Rica. 



 

Experiencia laboral 

 

2020- presente Profesora asociada de Facultad de Microbiología y Posgrado en 

Ciencias Biomédicas, Maestría en Bioinformática y Biología de Sistemas, 

Universidad de Costa Rica 

 

2018- presente Representante en el Consejo de Bioinformática Clínica del 

Ministerio de Salud de Costa Rica 

 

2018- presente Coordinadora del programa de eLearning CABANA para 

Latinoamérica 

 

2015-2019 Profesora invitada ex becaria de la Facultad de Microbiología y 

Posgrado en Ciencias Biomédicas, Maestría en Bioinformática y Biología de 

Sistemas, Universidad de Costa Rica 

 

2005- presente Investigadora del CIBCM 
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