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REQUISTOS
Ser alumno de posgrado de Biologia, Agronomia, Bioguimica y disciplinas afines.

OBJETIVO GENERAL

El objetivo global de la asignatura es ofrecer una vision amplia sobre las aplicaciones bioinformaticas mas
utilizadas, asi como los fundamentos cientificos sobre los que se basan.

OBIJETIVOS PARTICULARES

- Familiarizar a los alumnos con los tipos de datos abordados por la Bioinformatica, las bases de datos que los
comprenden y los criterios para su exploracion.

- Mostrar las herramientas y estrategias generales mas usadas en Bioinformatica, haciendo hincapié en sus
alcances y limitaciones.

- Capacitar en el manejo de los programas y otros recursos disponibles, con la posibilidad de aplicacién a
datos experimentales propios.

PROGRAMA SINTETICO

Modulo 1: Introduccidn a la Bioinformatica

Moddulo 2: Obtencidn, analisis y edicidn de secuencias

Moddulo 3: Técnicas de Biologia Molecular

Moddulo 4: Bases de datos de secuencias de ADN, ARN y Proteinas

Moddulo 5: Alineamientos de secuencias.

Mddulo 6: Herramientas bioinformaticas para el andlisis de regiones gendmicas y cromosomas completos.
Moddulo 7: Andlisis filogenético de datos moleculares

Modulo 8: Prediccidn de la estructura de proteinas




PROGRAMA ANALITICO (incluir actividades, bibliografia y tipo de evaluacién)

Modulo 1: Introduccidn a la Bioinformatica
Bioinformatica, avances y perspectivas. Estructura del ADN, ARN y proteinas. ADN nuclear,
plastidial y mitocondrial.

Mddulo 2: Obtencidn, andlisis y edicidon de secuencias

Técnicas de secuenciacion manual y automdtica (Primera Generacion). Métodos de
secuenciacion de segunda y tercera generacidn: Pirosecuenciacion, Illumina, lon Torrent,
Nanopore, SMRT. Preparacion de las muestras e interpretacion de los resultados. Formato FASTA
de secuencias. Andlisis de cromatogramas. Construccion de secuencias consenso. Identificacidn
de ORF (Open Reading Frame - Marco Abierto de Lectura). Programas de edicién de secuencias:
BIOEDIT, Ugene, y Gene Runner.

Modulo 3: Técnicas de Biologia Molecular

Enzimas y mapas de restriccion. Mapas de restriccion in silico. Clonado de secuencias: vectores.
PCR (Reaccién en Cadena de la Polimerasa) convencional. Softwares para el disefio de primers:
Primer 3, Primer-BLAST, Oligo.net, NetPrimer.

Moddulo 4: Bases de datos de secuencias de ADN, ARN y Proteinas.

Organizacion de las bases de datos bioldgicos y bibliograficos. Bases de datos primarias y
secundarias: GenBank, ENA (European Nucleotide Archive), DDBJ (DNA Data Bank of Japan),
PubMed, TAIR (The Arabidopsis Information Resource), GO (Gene Onthology), PROSITE, Pfam
(Protein Family). Busqueda de secuencias en bases de datos: servidores de acceso publico: NCBI
(National Center for Biotechnology Information) y EBI (European Bioinformatics Institute). Base
de Datos Barcode of Life Data System.

Modulo 5: Alineamientos de secuencias.

Alineamiento de 2 secuencias (BLAST y sus derivados), parametros de calidad del alineamiento:
E-value y score. Alineamientos multiples (Clustal W, Muscle). Identificacion de regiones
conservadas: MEME (Multiple Em for Motif Elicitation). Matrices de sustitucion (PAM, BLOSUM).
Penalizaciones.

Modulo 6: Introduccién al manejo de secuencias mediante funciones de comandos.

Andlisis mediante BLASTX de regiones de gran tamafio conteniendo mas de un gen por
comparacion de bases de datos locales. Extraccidn de secuencias de interés desde una region
gendmica para su posterior analisis y caracterizacién. Comparacion de secuencias gendmicas en
relacion a la sintenia y a su contenido de genes.

Moddulo 7: Analisis filogenético de datos moleculares.

Introduccidon y conceptos generales del analisis Filogenético. Relacion entre el alineamiento
multiple y el analisis filogenético. Busqueda de particiones y modelos evolutivos. Métodos
filogenéticos basados Parsimonia, Maxima Verosimilitud e Inferencia Bayesiana. Construccién de
arboles filogenéticos mediante TNT, IQTree y Mr. Bayes. Métodos de soporte y estima de
confiabilidad.

Modulo 8: Prediccidn de la estructura de proteinas.
Estructuras de proteinas: estructura 12, 22, 32 y 42, Dominios. Funciones especificas. Métodos
experimentales de determinacion de la estructura de proteinas: Rx, RMN, Cryo-EM. Exploracién




de la base PDB (Protein Data Bank). Programas para la visualizacién de estructuras. Servidores
para la prediccion de la estructura secundaria de las proteinas. Prediccién de dominios.
Determinacién de la estructura 32 y 42: métodos ab initio y modelado por homologia. Servidores
y programas: SWISS-MODEL, HHpred, MODELLER. Validacién y andlisis de calidad de las
estructuras modeladas.

ACTIVIDADES PRACTICAS

Actividad N°1: Exploracién de Bases de Datos de ADN, ARN y proteinas

Actividad N°2: Edicién y comparaciones de secuencias de ADN y proteinas, alineamientos de dos
0 mas secuencias. Parametros de alineacion.

Actividad N°3: Exploracion de la base del BARCODE OF LIFE DATA SYSTEM v4

Actividad N°4: Disefio de primers para PCR.

Actividad N°5: Alineamientos con bases de datos locales. Andlisis de regiones gendmicas.
Actividad N°6: Construccidon de Arboles Filogenéticos.

Actividad N°7: Prediccidn de estructuras de proteinas y modelado
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EVALUACION
Consiste en una exposicién oral en la que se explica la aplicacién de las herramientas vistas en el
Ccurso a un proyecto propio o provisto por los docentes.




