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DENOMINACION DE LA ACTIVIDAD: 11545 - Taller de Bioinformdtica

TIFD DE ACTIVIDAD ACADEMICA: Asignatura

CARRERA; Licenciatura en SISTEMAS DE INFORMACION

PLAM DE ESTUDIOS: 17.13

DOCENTE RESPONSABLE: Waller Panesss

EQLIMO DOCENTE:
Algerto Penas Steinhardl

ACTIVIDADES CORRELATIVAS PRECEDEMNTES:

PARA CURSAR: Para cursas |28 asignaturss oplatnas | 1y 10 &l estudiante deberd haber aprobado todas
las asignaturas carrespondienies al giclo Anaksia Programadorfa Universitariofa

PARA AFROBAR: Para aprobar las asignaturas optativas L 11y 1 el estudiante deberd haber agrobado
vodas las asignaturas correspondientes al ciclo Analista Programadorfa Universitariafa

CARGA HORARLA TOTAL: HORAS SEMANALES: 4 - HORAS TOTALLS B4
DISTRIBUICION INTCAMNA DE LA CARGA HORARLA;

Chies Tedricas: 25% y 16 horas,

Clazes Practicas: 75% 48 hatas

| PERIODO DE VIGENCIA DEL PRESENTE PROGRAMA: 2019
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COMNTENI M DESCRIPTORES

No posee, Bs un espacio curricular optativo

FUNDAMENTACION, OBIETIVOS, COMPETENCLAS

La reciente explosidn en la gereracion de datos de secuencias gendmicas, |a gendmica funcsonal
junis a informacidn proveniente de la secuencia, estructura y funcidn de proteinas ha dado lugar a una
nueva discipling, la bioinformdtica, que combina elementos de la biologia y la Informdtica. Desde este
enfeque es mucho mds que |a aplicacién de recursos computaconales para [a gestadn y andlisis de datos
biologicos.

En este sentido, nos encontramaos frente a un campo de estudio eminentemente interdisciplinar
que requiere el uso y desarrolio de diferentes kerramientas peevenientes de muy diversos campos, tales
coma la matematica aplcada, estadistica, cenclas de 3 computacion, inteligencia artificial, guirmica,
bioguimica, biologia evolutiva y gendmaca entre otras.

La bepinformitca emplea wuna amplia gama de téonices computacionales gue incluyen
alimeamienio secuencial y estructural, ensamblado de genomas, disefio de bases de datos y extraccion de
datos, geometria macromolecular, construccidn de drbofes filogendticos, prediceidn de estruciura y
funcidn de proteinas, hallazgo de genes y agrupacidn de datos de expresidn,

Conocer estod enfoques para |a solucidn a problemas de indole baoldgica le permiticd al
estudianie de la Licenciatura en Sisternas de Informacion tener neevas herramientas para analizar datos,
o simular sistemas o mecanivmeos de dversos origenes [bioldgices v no bioldgicos), Fimalmente eita
interaccion da ongen a la Computacidn Baiada en Modelos Naturales donde podemos destacar la
Oatimizacion medante Colonias de Hormigat, Algoritmos Genéticos, Prograrmacidn Dealutiva, Heuristicas
Biginspiradas Basadas en la Adapiacidn de Probabilidsdes v la Melabiologia,

CRIETIVOS GENERALES:

Objetivo prircipal;
Adquinr habilidades en la solecidn a problemas da indale baologica y aplicarlos para analaar
datos, osimulas sistemas o mecanismos de diversos origenes,

Qbjetvos secundarios:

# Ofrecer una introduccebn amplia a la bioinformdtica y, en particular, a la estructura y utilizacidn
de informacidn del ambito de la gendmica y la protedmica.

# (ntroducir los conceptos principales sobre aspecios computacionales de los problemas de
procesameento de informacidn gendtica,

#  Estmular la wslizacion y el desarrodlo de nuevas herramientas informiticas para la resolucion de
problemas bioldgeos,

# Proporcionar eriterios de seleccion de algoriimos, validacon metodologica, utilizacion y creacidn
de bases de datos.

# Ofrecer a los participantes un ambito de discusion acerca de los ultimos avances en
beolnformatscia

= Generar un dmbito de disowssdn interdisciplimario. .,
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CONTEMIDDS

Unidad 1: Introduccidn a los sisternas bioldgicos 1

Introduccidn a la biologia, Fundamenios gquimicos de la biologia, De las moléculas a la eéfula, Procariatas
y Cucariotas. Niveles de organizacion [Moléculas/Células/Organos/Poblaciones), Conceptos de Dvalucidn,
variabilidsd ¢ Seleccidn Natural Principios de genética y herencia, ensayos de Mendel,

Unidad 2: Introduccidn a los sisternas bioldgioos 2.

Ce 13 Genétca a |la Gendmica. Codgo Gendtoo. Tradwccion y Transcripoion Gendtca, Fundamentos de
Biologia Molecular, El ADN como programa, Estudio de Genomans,

Bases de datos bioldgicas: primarias, secundarias, especializadas, Ejemplos en cada caso, Informacidn
cruda y curada, Conversiones de formato, Estrategias de procesamiento

Unidad 3: Secuencias de ADMN

Conceplo de secwencias. Andlisis de secuencias. Formatos de archivos: Fasta, GenBank. Secuencias
reguladoras, BLAST y NCBI Entres. Algoritmos geneétlicos, Algoritmos de clustering, Simulacsones, Base de
datos de genomas. Ensamblado y anotaciin de genomas, prediccidn de genes, Comparacion de Genomas,
Introducoitn a la metagendmica. Anotacon y andlisis de metagenomas. Uso de Base de datos de ARN
ribosomal (REB, Silva, Greenpensas) y de rutas ennmdticas, y guimices bioldgoos [EEGG).

Unkdad 4: Del ADM a las Proteinas.

Caracteristicas del codigo gendbico. Splicing. Marco abierto de lectura. Modelos estocisticos, Modela
oculto de Markov, Predicodn de genes. Introduccidn al problema de |a busgueda [exacta y aproximadia).
Algoritrnos, MNociones de costo, Algoritmes de alineamiento plobal v local. Alimeamiento Maltiple,
Matrices de scofing [BLOSUM, PAM|. BLAST: Concepto, funcionamientos y vanantes para diferentes tipos
de secusniias.

Unbdad 5: Andlivis Bloinformitico de expresidn y predicoldn de estructura.

Andlisis de expresidn, Definicidn de las dmicas (transcriptomica, protedmica, metabolomica y Glicomica)
¥ sus diversos abordajes. Estructura de Proteinas. Prediccidn de estructura secundaria, DSSP, Andlisis
bioinformético de estructuras, alineamiento estructural. Prediccién de estructura terciaria. Threading.
todelado comparative. Métodos ab-initio, Bisgueda de motivos estructurales.

Unidad 6: Algoritmos evolutivos
Bosgueda heuristica imitando el proceso de evolucidn natural, algoritmos evolutivos (AE) J algoritmos
genéticos [GA], Metabeologia: la Vada como Software en Evolucion.

METODOLOGIA DE LA ENSERANTA;

bl desarrolio de la asignatura comprende clases tednicas y practicas a desarrollarse en una clase semanal
de cuatro horas cada una.

Clages Tedricas

Las clases bedecas tienen coma objetvo abordar cada uno de los termas del programa utslizando bases de
datos y bibliografia actualizada que constantemente modifica las hipdtesisfabordajes propuestos en los
libros da teto. En todo momento se hardn sinopsis e integraciones resaltando los tdpecos cantrales con
1a finalidad de gue los alumnos no 4e sientan abrumados pas el crecimiento de la informacion, En estas
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clases s procurard la participacion de los estudianies 3 través de la enunclacidn de interrcgantes y al
plantes de problemas bisicos,

Clages Pricticas

e realizardn practicas en laboratorios de cormputacidn ¢ domiciliana de acuerdo a bos requerimientos de
cada una, de manera de gjercitar e integrar ko contenidos abordados durante las clases tedricas,

RECUISITOS DE APROBACION ¥ CRITERIOS DE CALIFICACION;

COMDICIONES PARA PROMOVER (SIN EL REQUISITO DE EXAMEN FINAL) DE ACUERDD AL ART.27 DEL
REGIMIMN GENLRAL DE ESTUMMOS RESHOS-LU) 00003 55-15

A, Tener aprobadas las actividades correlativas al finalizar e turno de examen  estracedinario
de ese custrimestre o del segundo cuatrimestre en caso de actividad anwal

B, Cumple con un minimo del 80 % de asistencia para |as actividades,

C.  Aprobar todos los trobajos previstos en este programa, pediendo recuperarse hasta un 25% del
total por ausencias o aplazos, y aprobar el examen parcial.

D. Aprobar un trabajo final, de acserdo a las siguientes pautas;  Aprobar T4 evabaackdn
integradora de |a asignatura con calificacidn noinferior a siete | 7] puntos.

CONDICIONES PARA APROBAR COMO REGULAR [COM REQUISITO DE EXAMEIN FINAL] DE ACUERDO AL
ART.28 DCL ALGIMEMN GENERAL DE ESTUDIOS RESHCS-LL0000996-15

A estar en condicidn de regular en las actividades correlativas al momento de su inscriposdn al
cursacds de |a asignatura.

B, Cumplir conun minimo del B0% de asistencia para las actadades pricticas.

C. Aprobar todos los trabajos practicos previstos en este programa, pudienda recuperarse hasta un
25% del total por ausencia o aplazo

D, Haber avarzado en el trabajo final de manera gue se evidencie el conocimiento adquarido.

E. Elfinal serd la defensa del trabajo fimal

EXAMENES PARA [STUDIANTES EN CONDMOION DE LIBRES

A Para aguellos estudiantes que, habiéndose inscriptos oportunamenta en la presente actividad
hayan quedado en condicién de libres par  aplicacidn de los articulos 22, 25, 27, 29 o 32 del
Régimen General de Estudios, No podrin rendir en tal condicidn |a presente actividad.

B. Paraaguellos estudiantes que no cursaron Ia asignatura y se presenten en condicidn de alumnos
libres &n la Carrera, por aplicacsdn de los articulos 10 o 19 del Régimen General de Estudios, No
podrin rendir en tal condicidn la presente actividad.

£l alto contenido de actwvidades pricticas y de competencias de gual indofe impiden gue sea positie
rendir #iba aignatura en concepto de libre.
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* Bininformatics Data Skills: Reprodueible and Robust Research with Cpen Source Tools. Vince Buffalo,
O'Reily Media. 2015.
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* Developing Biginformatics Computer Skills, Cynthia Gibas, Per Jambeck.
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* Protein Structure Prediction - A Practical Approach, M. I, [, Stemberg editer, Oxfoed Unlversity Press,
1955,

* Intreduction to Protein Structure,C. Branden and |, Toore Garland Fublshing, Inc, New York and London,
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