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I1.LESTRUCTURA BASICA DEL PROGRAMA

OBJETIVO (S)

El o la estudiante obtendra un conjunto de conocimientos sobre fundamentos basicos en bioinformética para que adquiera la capacidad de utilizar diversas
herramientas para andlisis de datos de secuencias génicas y de proteinas.

CONTENIDO TEMATICO

UNIDAD 1. INTRODUCCION A LAS BASES DE DATOS BIOLOGICAS.
1.1 Descripcion de formatos de secuencias.
1.2 Obtencion de datos a partir de bases de datos primarias.
1.3 Edicion y editores de secuencias.
1.4 Diferentes tipos de formatos de datos de datos moleculares y convertidores de formatos.
1.5 Bases de datos especializadas.




UNIDAD 2. ALINEAMIENTO DE PARES DE SECUENCIAS.
2.1 Introduccion al alineamiento de secuencias.
2.2 Alineamiento de pares de secuencias.
2.3 Graficas de matriz de puntos.
2.4 Alineamientos globales y locales.
2.5 Alineamiento de genomas.
2.6 Alineamiento de pares de secuencias por métodos bayesianos.
2.7 Puntuacion y valores de expectacion de alineamientos.
2.8 Criterios para la eleccion del algoritmo de alineamiento.

UNIDAD 3. BUSQUEDA DE SIMILITUDES DE SECUENCIAS EN BASES DE DATOS.
3.1 Introduccién a la busqueda de similitudes en bases de datos.
3.2 Blsqueda de similitudes en bases de datos con fasta y blast.
3.3 Interpretacion de los resultados de busquedas en bases de datos.

UNIDAD 4. ALINEAMIENTO MULTIPLE DE SECUENCIAS.
4.1 Introduccion al alineamiento multiple de secuencias.
4.2 Clasificacion de las técnicas para la produccion de alineamientos multiples.
4.3 Métodos reiterativos para el alineamiento multiple.
4.4 Métodos estadisticos para el alineamiento multiple de secuencias.
4.5 Editores de alineamientos.
4.6 Técnicas para evaluar la calidad de alineamientos maltiples.

UNIDAD 5. ANALISIS FILOGENETICO DE DATOS MOLECULARES.
5.1 Introduccién y conceptos generales del analisis filogenético.
5.2 Relacion entre el alineamiento mdltiple y el analisis filogenético.
5.3 Arboles filogenéticos, modelos evolutivos.
5.4 Métodos filogenéticos basados en la medicion de distancias.
5.5 Modelos para inferir la distancia evolutiva entre secuencias.
5.6 Reconstruccion filogenética basadas en méaxima parsimonia. Concepto de homoplacia.
5.7 Reconstruccion filogenética basada en la maxima probabilidad o maxima verosimilitud.
5.8 Métodos para seleccionar el modelo evolutivo mas apropiado.

UNIDAD 6. PREDICCION DE ESTRUCTURA DE ACIDOS NUCLEICOS.
6.1 Principios de la prediccion de estructura secundaria de acidos nucleicos.
6.2 Componentes estructurales del RNA y el DNA.
6.3 Modelo del vecino més cercano.
6.4 Predicciones a partir de alineamientos.




6.5 Disefio de iniciadores para PCR

UNIDAD 7. PREDICCION DE LA ESTRUCTURA DE PROTEINAS.
7.1 Introduccion a la prediccion de la estructura de proteinas.
7.2 Bases de datos de clasificacion de estructuras.
7.3 Introduccién a los métodos de prediccion de estructura de proteinas. Métodos 1d, 2d y 3d.
7.4 Métodos para la prediccion de estructura secundaria de proteinas.
7.5 Prediccion de la estructura 3d modelacion por homologia.
7.6 Prediccion 3d por la técnica de enrollamiento (threading).
7.7 Predicciones ab-initio de la estructura 3d. Métodos de la rosetta y robetta.
7.8 Métodos para la confiabilidad de las predicciones de estructura de proteinas.

UNIDAD 8. INTRODUCCION AL ESTUDIO DEL MODELAJE DE INTERACCION ENTRE MOLECULAS (DOCKING)
8.1 Introduccién a la simulacién de interaccion entre macromoléculas y ligandos
8.2 Herramientas para el estudio de simulacion de interaccion
8.3 Estrategias para estimar la afinidad entre moléculas.

UNIDAD 9. ESTRATEGIAS BIOINFORMATICAS PARA EL ENSAMBLAJE DE GENOMAS
9.1. Herramientas de secuenciacion
9.2. Bases y principios del ensamblaje
9.3. Estrategias de ensamblajes

UNIDAD 10. ANALISIS DE SECUENCIAS CODIFICANTES Y BUSQUEDA DE GENES.
10.1 Introduccién a la prediccion de genes.
10.2 Comparacidn de la estructura de genes procarioticos y eucarioticos.
10.3 Identificacion de marcos de lectura abierta.
10.4 Regiones de control.
10.5 Descripcion de los métodos empleados para la prediccion de genes en organismos procarioticos.
10.6 Busqueda de promotores y otras regiones de control.

UNIDAD 11. DISENO DE EXPERIMENTOS EN BIOLOGIA MOLECULAR E INTRODUCCION AL ANALISIS CON
MIROARREGLOS.

11.1 Disefio de iniciadores para PCR y sondas.

11.2 Anélisis con enzimas de restriccion.

11.3 Introduccion al andlisis de expresién diferencial mediante microarreglos de DNA.

11.4 Disefio de sondas para microarreglos.

11.5 Herramientas para la interpretacion de resultados del analisis de expresion con microarreglos.

11.6Aplicaciones de la bioinformética en la biologia sintética




111.EVALUACION Y ACREDITACION

Examenes,

METODOS DE EVALUACION Presentacion de desarrollo de proyecto donde aplique los conocimientos adquiridos durante el curso.
Tareas.

EVIDENCIAS DE APRENDIZAJE Aprobacion de examenes, aprobacién del proyecto final.

. Minimo 80% de asistencia.

CRITERIOS DE ACREDITACION Calificacion aprobatoria minima 8 en escala de 0 — 10.
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04) Essentials Bioinformatics. Jin Xiong. Cambridge University Press. 2006.

05) Bioinformatics for Biologists. P. Pevzner y R. Shamir. Cambridge University Press. 2011.

06) Molecular modeling and simulation. An interdisciplinary guide. T. Schlik. Second edition. Springer. 2010.
07) Microarray bioinformatics. D. Stekel. Cambridge University Press. 2003.

08) Bioinformatics for dummies. For Dummies Series J. M. Claverie y C. Notredame. Wiley Publishing. 2003.
09) Practical protein bioinformatics. F. Pazos, y M. Chagoyen. Springer. 2014.

10) From protein structure to function with bioinformatics. J. Rigden. Springer. 2017.

11) Synthetic Biology: Omics Tools and Their Applications. S. Singh. Springer. 2018.

12) Docking Screens for Drug Discovery W. F. de Azevedo. Humana Press. 2019.
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V.PERFIL DEL FACILITADOR O FACILITADORA

| Maestria o Doctorado y/o Experiencia Académica y en Investigacién en Bioinformatica.







