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Programa sinoptico de la unidad curricular: BIOINFORMATICA

Unidad Curricular: Bioinformatica | Unidad Responsable: Dpto. de Biologia
Datos _Unldad Modalidad | Tipo Dedicacién Dedicacion _Total Unidad
Curricular Curricular
Total Horas Ho-lr-;);al or
Cédigo | Semestre | T | P | L | HSTP | HSTNP | CA | por Semana b
_ Semestre
(HS=CA X 3) (HS X 16)
181502 8 2161|0 2 6 4 12 192
Prelaciones: Haber aprobado el 7mo. Semestre o0 117 Unidades Crédito.

HSTP: Horas semanales de trabajo que se realiza en el aula o laboratorio y requiere preparacion y
trabajo adicional

HTSNP: Horas semanales que se realizan en el aula o laboratorio y no requieren de preparacion o
trabajo adicional

CA: créditos académicos

Justificacion

La bioinformatica es la rama de la Biologia que usa herramientas
computacionales para la creacion, almacenamiento y busqueda en bases de datos
biol6gicas, y para la visualizacion y el analisis de las secuencias y de la
informacion estructural y funcional de acidos nucleicos y proteinas, incluyendo el
andlisis y anotacion de genomas asi como inferencias de orden evolutivo basadas
en su uso.

Muchos de los algoritmos de la bioinformatica, en especial los relacionados
con las filogenias, fueron inicialmente desarrollados por zoologos y botanicos
analizando caracteres morfoldgicos. Debido a que en los organismos los
caracteres moleculares y los morfolégicos con el resultado de un mismo proceso
evolutivo, estos algoritmos resultaron igualmente aplicables a partir de datos
moleculares. Ello llevo a los zodlogos y botanicos a interesarse en la biologia
molecular, y a los bidlogos moleculares a interesarse en la evolucion. El resultado
ha sido que la Biologia, anteriormente dividida en un bloque molecular y otro
organismico escasamente conexos, se ha reunificado. La bioinforméatica, cuyos
métodos son de interés tanto para bidlogos moleculares como organismicos, ha
sido fundamental en esta reunificacion que ha traido como consecuencia un
progreso revolucionario en areas del conocimiento biolégico tales como la
gendmica funcional, la estructura biomolecular, el analisis de proteomas, el
metabolismo celular, la evolucion, la taxonomia, la sistematica, la cuantificacion de
la biodiversidad, la biologia de la conservacién, la ingenieria genética , y el disefio
de drogas y vacunas.

La unidad curricular Bioinformética permite a los estudiantes de la
Licenciatura en Biologia integrar y aplicar a la solucion de problemas concretos los
conocimientos tedricos-practicos adquiridos en muchas de las asignaturas que
han cursado previamente, tales como Biologia de Microorganismos, Botanica,
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Zoologia, Bioquimica, Genética, Biologia Celular y Evolucion. Igualmente, la
Bioinformatica capacita a los estudiantes de carreras relacionadas con las ciencias
de la vida para la investigacion y para el mercado de trabajo, debido a que las
herramientas de esta rama del conocimiento son aplicables a una amplisima
variedad de problemas biolégicos y procesos industriales y comerciales.

Requerimientos

Es deseable que, ademas de haber cursado la unidad curricular Evolucion, el
estudiante muestre manejo instrumental del idioma Inglés y que a su vez sea
diestro en el uso de computadoras y navegadores.

Objetivo General
Capacitar al estudiante en el campo de la Bioinformatica como herramienta
necesaria en el desarrollo de su profesion como Bidlogo.

Objetivos Especificos

1. Ofrecer un conocimiento general de los términos y conceptos utilizados en la
Bioinformética.

2. Ensefar a conocer y usar las principales bases de datos de dominio publico de
secuencias de genes, genomas, proteinas y conjuntos de datos poblacionales
derivados del uso de marcadores moleculares.

3. Ensefiar a usar y a hacer aportes a las bases de datos biolégicos.

4. Posibilitar la aplicacion de métodos para predecir la estructura y funcion de
proteinas y secuencias estructurales de acidos nucleicos.

5. Mostrar cdmo hacer alineamientos por pares y multiples de proteinas y acidos
nucleicos con base a su homologia y similitud.

5. Ensefiarle a construir arboles filogenéticos para examinar relaciones evolutivas.
6. Ensefarle el valor practico del manejo de esta herramienta como identificacion,
tipaje, disefio de primers, etc.

Contenidos

Unidad I. Introduccién y bases de datos bioldégicas

Tema 1. Conceptos generales de bioinformatica. La bioinformatica: qué es,
objetivos, aplicaciones, limitaciones. Herramientas y lenguajes computacionales
empleados en la generacion de bases de datos moleculares de caracter biolégico.

Tema 2. Bases de datos bioldgicas. Definicién y tipos de bases de datos
biolégicas: nucledtidos, secuencias codificantes y genodmicas, proteinas, clinicas y
bibliogréficas. Acceso a bases de datos bioldgicos. Precauciones en el uso de las
bases de datos bioldgicas.

Unidad Il. Alineamiento de secuencias

Tema 3. Alineamiento de dos secuencias. Base evolutiva. Homologia de
secuencias y similitud de secuencias. Métodos de andlisis basados en la similitud
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de secuencias. Métodos de analisis basados en la identidad de secuencias.
Matrices de secuencias. Significancia estadistica del alineamiento de secuencias.
Tema 4. Busqueda en bases de datos bioldgicas. Requerimientos. Métodos
BLAST, FASTA y Smith-Waterman. Algoritmos exhaustivos y heuristicos. Manejo
de programas: BLAST, BLASTN, BLASTX, TBLASTN, TBLASTX.

Tema 5. Alineamiento de secuencias multiples. Funcién de puntuacion (scoring
function). Algoritmos exhaustivos y heuristicos. Aspectos practicos. Manejo de
programas como ClustalW y Multialign.

Unidad Ill. Andlisis de secuencias

Tema 6. Andlisis de secuencias nucleotidicas. Composicion de bases,
identificacibn de secuencias codificantes (ORFs), manejo de programas para
traducir secuencias de acidos nucleidos en secuencias aminoacidicas, mapas de
restriccion. Disefio de oligos para la reaccién en cadena de la polimerasa (PCR),
manejo de los programas Oligoexplorer y Oligoanalyser.

Tema 7. Andlisis de secuencias proteicas. Prediccion de parametros
fisicoquimicos: masa molecular, punto isoelétrico (pl). Identificacién de segmentos
transmembranales y secuencias de importacion. Mapas peptidicos. Prediccion de
estructura terciaria. Bases de datos de estructuras terciarias (PDB). Manejo de las
herramientas del sitio Expasy (Experte Protein Analysis System).

Tema 8. Motivos (motifs) de proteinas y prediccion de dominios. Identificacion de
motivos y dominios en el alineamiento multiple de secuencias. Bases de datos de
motivos y dominios que usan expresiones regulares. Bases de datos de motivos y
dominios que usan modelos estadisticos. Bases de datos de familias de proteinas.
Descubrimiento de motivos en secuencias no alineadas. Logos de secuencias.
Unidad IV. Filogenias moleculares

Tema 9. Conceptos basicos. Terminologia de la evolucion molecular y de las
filogenias moleculares. Filogenias de genes y filogenias de especies. Combinacion
de datos moleculares y datos morfoldgicos. Maneras de representar arboles
filogenéticos. La dificultad de encontrar el arbol verdadero. Comparacion general
de los métodos para construir arboles filogenéticos.

Tema 10. Seleccién de genes. Busqueda y disefio de primers. Seleccion de genes
para filogenias profundas y superficiales (deep and shallow). Ventajas y
desventajas de los genes mitocondriales. Ventajas y desventajas de los genes
nucleares. Genes comunmente usados para diferentes grupos de organismos.
Tema 11. Arboles filogenéticos basados en distancias. Métodos basados en
distancias: Algoritmo UPGMA (Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic),
unioén de vecinos. Bases de datos y programas.

Tema 12. Arboles filogenéticos basados en caracteres. Maxima parsimonia.
Méaxima verosimilitud. Enfoque bayesiano. Evaluacién de arboles filogenéticos.
Bases de datos y programas como MEGA, MUSCLE y BEAST.

Tema 13. Teoria coalescente. Evolucion neutral: interaccion de la deriva genética
y las mutaciones. Modelado de la deriva genética y las mutaciones. La
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coalescencia bajo diversos escenarios demograficos. Inferencia estadistica acerca
de las hipoétesis y parametros demograficos. Métodos Monte Carlo. Calibracion de
relojes moleculares.

Unidad V. GenOmicay protedmica.

Tema 14. Mapeo, ensamblaje y comparacion de genomas. Mapas de genomas.
Secuenciamiento de genomas. Ensamblaje de secuencias de genomas. Anotacion
de genomas. Genomica comparativa.

Tema 15. Genomica funcional. Enfoques basados en secuencias. Enfoques
basados en microarreglos. Comparacion de miroarreglos SAGE y DNA.

Tema 16. ProteOmica. Tecnologia del andlisis de la expresion de proteinas.
Modificacion postraduccional. Sorting de proteinas. Interacciones proteina-
proteina.

Trabajos précticos

Semana 1. Conocimiento, manejo y uso de bases de datos. Términos de
busqueda y los conectores booleanos. Busquedas por similitud.

Semana 2. Organizacion de los resultados de busqueda e interpretacién de los
parametros de éxito.

Semana 3. Alineamientos sencillos e interpretacion de los pardmetros
computacionales de aceptaciéon y rechazo.

Semana 4. Los algoritmos de busqueda y encuentro de las principales bases de
datos.

Semana 5. Alineamientos multiples: generacién de archivos de entrada, analisis
del resultado, edicion, validacién y criterios de aceptacion o rechazo.

Semana 6. Andlisis de contenido informacional y estructural de secuencias de
ADN vy disefio de primers.

Semana 7. Andlisis de contenido informacional y estructural de secuencias de
proteinas y busqueda y validacién de motivos.

Semana 8. Bases de datos para el andlisis profundo de secuencias de proteinas y
su funcion. Redes estructurales y funcionales de proteinas.

Semana 9. Métodos generales de generacion de arboles filogenéticos y su
representacion gréfica.

Semana 10. Arboles basados en secuencias de organelos y arboles basados en
secuencias nucleares. Comparacion y criticas.

Semana 11. Arboles filogenéticos basados en distancias.

Semana 12. Arboles filogenéticos basados en caracteres y programas empleados
para su validacion. Arboles de arboles.

Semana 13. Calibracién de relojes moleculares aplicados a la generacion de
arboles filogenéticos.

Semana 14. Analisis computacional de genomas.

Semana 15. Analisis computacional de proteomas.

Semana 16. Como se preparan los archivos de reporte de datos de secuencia
para las bases de datos de dominio publico.
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Estrategias Metodoldgicas

El Profesor a cargo del curso presentara las bases teoricas de la Bioinformatica,
su desarrollo historico y las tendencias mas modernas de su uso y aplicabilidad,
las cuales seran reforzadas en dos sesiones practicas por semana de tres horas
cada una. Las sesiones practicas deberan ser ejecutadas por cada estudiante de
manera individual en la sala de computacion con conexién a Internet, y con el
acceso a todos los programas computacionales de los que se hara uso durante el
desarrollo del curso. Ademas de la instruccion recibida, al estudiante le sera
asignado un problema biologico al cual dara respuesta mediante la aplicacion de
los conocimientos y habilidades adquiridas durante el desarrollo del curso.

Estrategias de Evaluacion

El curso sera evaluado por asistencia, participacion, evaluaciones cortas, la

presentacion de resultados de las tareas asignadas, asi como por la presentacion

de un informe tipo monografia de los resultados derivados de la resolucién del

problema bioldgico que le fuera asignado al principio del curso.
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