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Introduccion.

Este curso tiene por objetivo proporcionarles a los estudiantes una sélida base
de conocimientos tedricos y practicos sobre aspectos fundamentales de la
bioinformatica, donde el contenido serd enfocado en aspectos relacionados con
inferencia filogenética y evolucion molecular, escrutinio de bases de datos
mediante herramientas informaticas, analisis de secuencias de acidos nucleicos
y proteinas, métodos de filogenia molecular, etc. El curso cubrira de manera
equilibrada los principios tedéricos subyacentes a los diferentes temas diversos
métodos de inferencia filogenética, asi como el aprendizaje de programas clave,
usando datos tomados de las bases de datos. El curso contempla sesiones
tedricas, que incluiran lecciones y ponencias, discusion de articulos cientificos,
alternadas con sesiones prdcticas en las que aprenderan a usar los diferentes
programas y su utilizacion en las diversas areas de biologia.

Objetivos:
Objetivo general

Capacitar al estudiante para usar la bioinformatica en distintos tipos de estudios
biolégicos y gendmicos, como herramientas conceptuales y metodoldgicas de
gran utilidad en la licenciatura en biotecnologia.




Programa:

CONTENIDO DEL PROGRAMA

1.

Tema 1: Aspectos histdricos e introduccion a la bioinformatica.

1.1. Aspectos Histdricos de la bioinformatica

1.2. Conceptos basicos

1.3. Busqueda y consulta de bases de datos
1.4. Consulta y generacion de bases de datos

Tema 2: Bases de datos usadas en bioinformatica.

2.1.NCBI - ENTREZ

2.1. GenBank
2.2. SwissProt
2.3. KEGG
2.4. JCVI

2.5. String

2.6. The Gene Ontology Project

Tema 3: Analisis de secuencias.

3.1. Formatos usados en secuencias de ADN y amino acidos.

3.2. Busqueda de secuencias
3.2.1. SRS6

3.2.2. Similitud
3.2.2.1. Blast
3.2.2.2. Fasta

3.2.2.3. Psi-Blast

3.3. Acidos nucleicos

3.3.1. ORFFINDER

3.3.2. GENESCAN

3.3.3. Busqueda de motivos

3.3.4. Diseio de Oligos
3.4. Proteinas

3.4.1. Expasy

3.4.2. Brenda




3.4.3. Rutas metabdlicas

4. Analisis y alineamiento de secuencias.
4.1. Alineamientos apareado
4.1.1. Blast2sequences
4.2. Alineamientos multiples
4.2.1. Clustalw
4.2.2. ClustalX
4.2.3. Tcoffe
4.3. Herramientas para edicidon y presentacion de alineamientos
4.3.1. Bioedit
4.3.2. Seaview
4.3.3. Alscript

5. Estructuray visualizacion de proteinas.
5.1. Prediccidn de estructura secundaria
5.2. Bases de datos de estructuras
5.3. Prediccidén de la estructura terciaria
5.4. Visualizacion y presentacién de estructuras
5.4.1. Pymol
5.4.2. VML

6. Filogenia molecular.
6.1. Estructura de arboles evolutivos
6.2. Reconstruccion de filogenias
6.3. Métodos de reconstruccion y algoritmos
6.3.1.1. Madxima parsimonia
6.3.1.2. Maxima verosimilitud
6.3.1.3. Meétodos de Distancia evolutiva
6.4. Modelos de sustitucién
6.5. Soporte estadistico-Bootstrap
6.6. Programas de generacién y visualizacién de filogenias

7. Bioinformatica avanzada.
7.1. Omicas
7.2. Modelaje molecular
7.3. Acoplamiento molecular




7.4.El arte de la programacion

7.4.1. Uso de Perl

7.4.2. Bioperl

7.4.3. MysQL

7.4.4. Integracion de un servidor HTML
7.5. Resolucién de problemas especificos
7.6. Aspectos futuros de la bioinformatica

Metodologia de la Ensenanza:

Para el desarrollo del curso el Profesor impartira las clases, apoyado con difer
instrumentos de ensefanza como cafidn y ejercicios a resolver en pizarrén. Dura
curso los estudiantes haran una exposicion individual de un tépico relacionado al
basado en un articulo cientifico. También habra discusiones grupales sobre alg
temas que el profesor asignara con anterioridad, en la que el profesor actuara
guia.

Procedimiento de evaluacidn del aprendizaje de los estudiantes:

La evaluacion se hara considerando las diferentes actividades que se realicen dura
curso, de la siguiente manera:

40% Examenes parciales
30% Discusion de articulos
10% Exposicion final

10% Tareas

Se debera tener un minimo de asistencia del 80%
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