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1. DESCRIPCION DEL CONTENIDO DEL PROGRAMA DEL CURSO O ASIGNATURA

A) OBJETIVO GENERAL

disponibles.

I. Presentar los principios en los que se basan los métodos computacionales utilizados en Bioinformatica. El
manejar estos conceptos permite al alumno hacer mejor seleccién y uso de los programas existentes, de la
interpretacion de los resultados, y asimismo le brinda la capacidad de entender futuras aplicaciones.

[I. Familiarizar al alumno con el uso de los programas computacionales, bases de datos, y recursos bioinformaticos
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B) DESCRIPCION DEL CONTENIDO

TEMAS Y SUBTEMAS

TIEMPO
(Horas)

Tema |. INTRODUCCION A LA BIOINFORMATICA
I.1. Definicidn de bioinformatica

I.2. Generalidades de gendmica funcional

I.3. Conceptos bdsicos

I.4. Evolucidn de la bioinformatica

Tema Il. CLASIFICACION DE PROTEINAS Y PREDICCION DE ESTRU
11.1. Bases de datos
I1.2. Herramientas de busquedas

Tema Ill. MODELACION DE PROTEINAS

I1I.1. Principales bases de datos primarias con informacién estructural
I11.2. Programas de visualizacidon y manipulacién de estructuras

I11.3. Clasificaciéon y comparacion de estructuras.

[1.4. Prediccién de estructura por homologia

Tema IV. INTRODUCCION A Linux
IV.1 Comandos Basicos

IV.2. Administracién de archivos
IV.3. Flujos de trabajo (Pipelines)

Tema V. ANALISIS DE GENOMAS

V.1. Genomas eucariotas

V.1.1. Organizacién y estructura de genomas
V.1.2. Determinacion de splicing

V.1.3. Gendmica comparativa, sintenia
V.1.4. Secuencias promotoras

V.2.1. Genomas procariotas

V.2.1. El contexto gendmico (cromosomas, plasmidos, fagos, elementos maviles)

V.2.2. Ensambladores
V.2.3. Anotacion gendmica
V.2.4. Visualizacién

18

Tema VI. Metagendmica
VI.1. Aspectos generales metagendmica
VI.2. Plataformas de analisis metagendmicos

VI.3. Filtrado de calidad de secuencias, deteccién de quimeras, agrupacion taxondmica
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VI.4. Generacién de tablas de OTUS
VI.5. Indices de biodiversidad (diversidad ay B)
VI.6. Ordinacion de datos

Tema VII. PREDICCION FILOGENETICA
VIl..1. Métodos de prediccién

VIl.2. Maxima Parsimonia

VII.3. Distancias

VIl.4. Maxima Verosimilitud

VIL5 Inferencia Bayesiana

VII.6. Evaluacion (andlisis Bootstrap)
VIII.3. Analisis de expresidn diferencial

Tema VIII. ANALISIS DE TRANSCRIPTOMA
VIII.1. Limpieza de lecturas

VIII.2. Ensamblaje

VIIl.4. Anotacién

10

TOTAL 26

Il. BIBLIOGRAFIA

Libros de texto:
Pevsner Jonathan. 2009. Bioinformatics and Functional Genomics, Second Edition. John Wiley & Sons,
Inc.

Il. PROCEDIMIENTO O INSTRUMENTOS DE EVALUACION

CRITERIOS DE EVALUACION

La evaluacién del curso se basara en los criterios de (a) examenes (en linea o escritos), (b) participacion
en clase y (c) trabajos de investigacidn y/o participacién. El profesor de cada mddulo definira al principio
del mismo cudles serdn sus criterios dentro de este marco y la ponderacién que le dara a cada criterio.

1. Para poder acreditar el curso en su totalidad, cada uno de los alumnos deberd acreditar con calificacion
minima promedio de 8 (ocho). Las calificaciones menores a 7.8 no son aprobatorias.

2. Para poder acreditar el curso, los alumnos deben cubrir mas del 85% de asistencia de todo el curso, sin
excepcion. Faltas por 2 o0 mas horas en tres unidades son consideradas suficientes para no acreditar la
asignatura.
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3. A todos los alumnos se les solicita atentamente asistir puntualmente a clase y no tener sobrepuestas
otras actividades en el mismo horario de la asignatura.

ACTIVIDADES DE APRENDIZAJE
El sistema de aprendizaje se basara en las clases tedricas apoyadas con material audiovisual,

videos, mesas redondas, consultas a internet y practicas desarrolladas in silico.
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