Programa de estudio

Datos generales de la Unidad de Aprendizaje

Identificacion

Nombre: Bioinformatica Etapa: Metodologica
Clave: Tipo de curso: Optativo
Modalidad educativa: Presencial Modalidad de ensefianza-

aprendizaje:
Curso-Taller-Seminario

NUumero de horas: 128 al semestre (3- | Créditos: 8

3-3-0)

Secuencias anteriores: Requisitos de admisién: Biologia
molecular, bioquimica, computacion y

Colaterales: Ninguna matematicas.

Posteriores: Ninguna

Fecha de elaboracién: junio de 2018 Fecha de aprobacién:

1. Justificacion y fundamentos

En la dltima década ha sido evidente el crecimiento exponencial de la informacion
contenida en diferentes tipos de bases de datos en el mundo. Es por ello que se
hace imprescindible el uso de herramientas computacionales y bioinformaticas que
nos permitan la obtencidn, caracterizacion, analisis e interpretacion de dicha
informacion en las Ciencias biolégicas. Los estudiantes del Doctorado en
Sostenibilidad de los Recursos Agropecuarios, deben conocer las principales
bases de datos y lenguajes de programacion usados en bioinformatica, asi como
poder identificar motivos, consensos y dominios en las secuencias nucleotidicas y
peptidicas, que le permitiran establecer relaciones evolutivas a diferentes niveles
de organizacion de los agroecosistemas. La bioinformatica también es utilizada
para el analisis de genomas de plantas y animales por lo que ha permitido
caracterizar los recursos fitogenéticos y el desarrollo de estrategias para la
reproduccion y nutricién animal.
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2. Objetivo general

Que el alumno desarrolle competencias necesarias para el manejo basico de
lenguaje de programacién y bases de datos, ademas de que sea capaz de
manipular las diferentes herramientas bioinformaticas para el andlisis de
secuencias nucleotidicas y peptidicas que le permitan comprender las
interacciones y evolucién de los organismos en los ecosistemas.

Objetivos particulares

e Que sea capaz de encontrar informacion de los sistemas biologicos en las
bases de datos internaciones

e Que aprenda a programar comandos basicos del sistema Unix y pueda
aplicarlos para el entendimiento de algoritmos matematicos

e Que sea capaz de realizar alineamientos multiples de secuencias para la
bldsqueda de motivos y dominios en biomoléculas

¢ Que sea capaz de establecer relaciones evolutivas entre diferentes organismos
utilizando modelos de reconstruccion filogenética

e Que sea capaz de realizar analisis in silico para la clonacion molecular y el
disefio de biosensores ambientales

e Que conozca las diferentes plataformas de secuenciacion masiva para el
andlisis de genomas, transcriptomas y proteomas

3. Competencias a desarrollar

Conocimientos Habilidades y destrezas Valores

Saber como buscar
informacion en las bases de
Conocimiento basico | datos en ciencias biolégicas
de lenguaje de
programacion y bases | Conocer los comandos
de datos basicos y lenguajes de
programaciéon usados en
bioinformatica.

Generar interés por la
bioinformatica y biologia
computacional

Entender los fundamentos
matematicos de los
algoritmos para alineamiento
Alineamiento de de secuencias

secuencias y
busqueda de motivos | Detectar en las secuencias
de ADN, ARN o proteinas,
las regiones asociadas a
funciones estructurales,

Disposicion para trabajar
en equipo y compartir sus
conocimientos.
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regulatorias o enzimaticas.

Andlisis de filogenia y
evolucion molecular

Utilizar secuencias de ADN y
proteinas para inferir
relaciones filogenéticas y
evolutivas entre poblaciones

Conocer genes ortélogos,
paralogos y xendélogos entre
diversos individuos.

Entender que el trabajo
en equipo facilita el
cumplimiento de objetivos

Uso de herramientas
bioinforméaticas para el
analisis in silico

Manejar los diferentes
programas de bioinformatica
para simular y validar in silico
técnicas moleculares de
laboratorio

Disefar biosensores y
estudiar la interaccion entre
las biomoléculas

Aplicar conocimientos de
computacion en la
resolucién de problemas
en el campo agropecuario

Analisis de datos de
secuenciaciéon masiva

Conocer las diferentes
plataformas de
secuenciacion masiva

Procesar datos de
secuenciacion para modelar
interacciones en los
ecosistemas

Fomentar el respeto y la
capacidad de generar
conclusiones de los
temas abordados

4. Contenidos

Unidad 1. Introduccién a la bioinforméatica: Bases de datos y sistema

operativo Unix.

e Internety teoria de la informacion

e Bases de datos primarias en ciencias biologicas

e Bases de datos secundarias en ciencias biolégicas
e Principales formatos informaticos
e Funcionalidades del sistema operativo Unix.

Unidad 2. Alineamiento de secuencias y busqueda de motivos

e Algoritmos 6ptimos de alineamiento
¢ Alineamientos multiples de secuencias

e Programas para el Alineamiento de ADN
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http://www.ub.edu/stat/docencia/Biologia/introbioinformatica/Alineamientos/AlgoritmosOptimos.ppt
http://www.ub.edu/stat/docencia/Biologia/introbioinformatica/Alineamientos/AlineamientosMultiples.ppt

e Programas para el alineamiento de proteinas
e Busqueda de motivos en ADN
e Busqueda de dominios en proteinas

Unidad 3. Filogenia y evolucién molecular

e Funcionalidades del sistema operativo Unix.

e Terminologia basica en filogenia molecular

e Eleccién de marcadores moleculares para filogenia
e Modelos y métodos de reconstruccion filogenética

e Evolucién y relojes moleculares

e Busque de genes ortologos, paralogos y xenologos
e Elaboracion e interpretacion de arboles filogenéticos

Unidad 4. Herramientas bioinforméticas para el analisis in silico

e Disefio de primers para PCR punto final y tiempo real

e Programas para restriccion especifica de ADN

e Introduccién a vectores de clonacion y expresion

e Clonacion molecular in silico

e Expresion de proteinas recombinantes

e Disefio de biosensores

e Interaccién de proteina-proteina, proteina-ADN/RNA y proteina-metales
Unidad 5. Analisis de datos de secuenciacion masiva

e Laerade las ciencias —omicas

e Plataformas de secuenciacion masiva

e Anotacion y comparacion de genomas

e Andlisis de metagenomas

e Andlisis de transcriptomas y expresion diferencial de genes
e Andlisis de metaproteomas

e Disefio de redes a partir de datos de biodiversidad

5. Orientaciones didacticas

e Presentacion del programa y la importancia actual de la bioinformatica

e Asociar los conocimientos informéticos con posibles aplicaciones en el
campo agropecuario

e Enfatizar en el uso de la bioinformatica y modelos matematicos para
entender la evolucion e interaccion de los seres vivos en los
agroecosistemas
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e Realizar ejercicios con los programas bioinformaticos sugeridos durante el
curso

e Realizar evaluaciones por cada unidad para el seguimiento de los
estudiantes, y en caso de ser necesario aplicar acciones correctivas.

e Desarrollo de un proyecto final en cual solo utilice herramientas
bioinforméaticas para la mejorar la sustentabilidad de recursos
agropecuarios

6. Actividades de aprendizaje

S0 16 CCmElenE 6 Trabajo independiente del alumno

docente

e Exposicion del profesor.
e Incorporacion de profesores En el aula

invitados
e Trabajo en equipo. e Sintesis del tema abordado
e Exposicion de los alumnos ¢ Asociacion de lo visto en clase con su
e Resolucion de ejercicios. proyecto de tesis
e Mesa redonda sobre lo e Examenes

aprendido en cada unidad.
Fuera del aula

e Mapas conceptuales

e Ejercicios in silico

e Diagramas de flujo

e Trabajos de Investigacion

e Cuadros sinopticos

¢ Realizacion de tareas escritas

¢ Proyecto final

e Busqueda de informacién actualizada.

7. Evaluacion

Este curso debe ser evaluado atendiendo al logro del objetivo general propuesto.
Por tanto, para evaluar este logro se plantea que la evaluacion se haga sobre la
base dos criterios: del dominio tedrico y el dominio de la aplicacion préactica. Las
formas de evaluacion que se utilizaran son:

e Asistencia

e Ejercicios de bioinformatica en clase
e Tareas y participacion en clase.

e Presentacion individual de articulos
e Desarrollo de un proyecto final
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9. Perfil del profesor

El docente que imparta esta Unidad de Aprendizaje debera contar con al menos el
nivel de maestria con experiencia probada en bioinformatica, biologia
computacional o ciencias bioquimicas.
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