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Programa de asignatura
Nombre dela asignatura |Bioinformatica
Codigo |
Plan de
Carrera Res. CD estudio Cuat./Anual | Docente responsable
Bioguimica
Farmacia
Licenciatura en Biotecnologia Ne 2007 1 Martin Espariz

Licenciatura en Quimica

Profesorado en Quimica

Licenciaturaen Cienciay
Tecnologia de los alimentos

Tipo deasignatura

Obligatoria
Electiva X
Area | Estadistica y Procesamiento de datos

Departamento | Matematica y Estadistica

Ubicacion en € plan de estudios

CicloBasico

Ciclo Biomédico
Ciclo Profesiona
Ciclo de Formacion Superior y Orientacion X

Cargahoraria N° Activ./sem. Horag/activ.

Semanas Hs. Totales

Tedricos 1 2,5

7 17,5

Laboratorios

Tareas de aula

Trabajos Précticos 1 25

9 22,5

Seminario

Taller

Clases de Consulta 1 2

46

Evaluaciones

Otros 1 4

Carga horaria total dela asignatura

60

Estandar es minimos seguin € plan de estudios
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Fundamentacion

En la actualidad se generan grandes volimenes de datos sobre los mas variados procesos con
mucha rapidez, presentando dos desafios: el almacenaje y administracion de los datos y la
extraccion de informacion til a partir de los mismos. La Biologia no es ajena a este fenédmeno. En
el campo de la biologia molecular se han desarrollado tecnologias que generan datos cuyo analisis
e interpretacion proveen claves para el entendimiento de diversos procesos, como las interacciones
entre proteinas, el silenciamiento o la expresion de genes o el comportamiento de reacciones
guimicas de distintos metabolitos, entre otros. El programa de la asignatura "Bioinformatica"
responde a la necesidad de formar a los estudiantes de Biotecnologia en el uso y manejo del
diverso conjunto de metodologias modernas para el andlisis de datos. Se busca incrementar las
capacidades de los egresados en el manejo de herramientas bioinformaticas que actualmente son
indispensables en el ejercicio de la profesidn, profundizando el estudio de las aplicaciones de la
Informatica en el &rea de la Biologia, con especial énfasis en el nivel molecular.

Objetivos generales

Introducir al estudiante universitario en la Bioinformética resaltando el papel de la misma
en el desarrollo contemporaneo de la Biologia y la Biotecnologia. Desarrollar en él una
actitud critica y reflexiva en el analisis e interpretacién de datos biolégicos y en la
eleccion y uso de herramientas informéaticas.

Obj etivos especificos

El curso tiene como objetivos especificos que el estudiante adquiera las siguientes
competencias: « Comprenda el aporte y la importancia de la Bioinformatica en la
construccion del conocimiento bioldgico. ¢ Aplique los conocimientos adquiridos a
situaciones que demanden la utilizacion de procedimientos bioinformaticos de uso
frecuente. « Adquiera herramientas para comprender y utilizar técnicas bioinformaticas
cuya ensefianza no esta prevista en la asignatura.




Clo,

ONROMa
S5 R L C -
2.0 3 U N R Facultad de Ciencias Bioquimicas y Farmaceéuticas
%Tﬁ;’ﬂ f_\%‘ Suipacha 531 - S2002LRK Rosario - Argentina | +54 (0) 341- 4804592/3 | www.fbioyf.unr.edu.ar
==y O
—

Contenidos tematicos

Contenidos conceptuales:

Unidad 1: Introduccion a la Bioinformatica

Introduccion y resefia histérica de la Bioinformatica. El rol de la bioinformatica en el analisis de datos de expresion génica. La
aplicacion de la bioinformética en el mapeo gen / genoma. Papel de la bioinformatica en la alineacién de secuencias y la basqueda
de homdlogos. Alcances de la bioinformatica estructural. Procesamiento bioinforméatico de datos de produccion masiva (“Big Data”).
Conceptos bésicos de hardware.

Unidad 2: Busqueda y comparacion de secuencias.

Comparacion de secuencias. Secuencias homélogas (ortologas, paralogas, xenologas). Bases de datos primarias de ADN y
proteinas (GenBank, EMBL, Swiss-Prot, TTEMBL, etc.). Busquedas en bases de datos por similitud de secuencia utilizando la
herramienta BLAST y sus variantes. Bidireccional best Hits. Busquedas y funcionamiento de las Bases de datos a través de indices
y campos. Significancia estadistica de la alineacién de secuencias

Unidad 3: Andlisis filogenético molecular.

Tipos de alineamiento: alineamiento global, alineamiento parcial. Alineamiento de a pares y multiple. Nociones de algoritmos,
complejidad y heuristicas. Generacion de Matrices de score (BLOSUM, PAM). Dot-Plot. Relacion del andlisis filogenético con la
alineacion de secuencias. El concepto de arboles evolutivos. Andlisis filogenéticos basados en caracteres (método de parsimonia y
maxima verosimilitud) y en distancia (método de unién de vecinos “Neighbor-Joining” y UPGMA). Fiabilidad de las predicciones
filogenéticas: Bootstrap y Jackknife. Complejidad del genoma y analisis filogenético.

Unidad 4: Identificacién y bisqueda de motivos locales conservados.

Identificacion de motivos y dominios en la alineacion de secuencias mltiples: motivos, patrones, reglas, huellas dactilares, bloques,
perfiles, modelos de Markov ocultos. PSI-BLAST, PHI-BLAST, Mega-Blast, hmmscan, hmmsearch y jackhmmer. Bases de datos
secundarias Pfam, Gene-Ontology, UniProt, PRINTS, ProSlte. Anotacion de secuencias.

Unidad 5: Analisis Bioinformético de Genomas

Ensamblado y anotacion de genomas, prediccion de genes. Base de datos de Genomas. Mapeo fisico de genes. Variantes alelicas
“Variant Calling”. Uso de Genome Browsers (NCBI), RAST, Ensembl y Galaxy. Comparaciéon de Genomas. ldentidad nucleotidica
promedio.

Unidad 6: Bioinforméatica Estructural
Andlisis bioinformatico de estructuras, alineamiento estructural. Prediccién de la estructura secundaria de las proteinas y del ARN.
Busqueda de motivos estructurales. Ficheros PDB. El Protein Data Bank. Programas para la visualizacién de estructuras 3D.

Unidad 7: Técnicas "6micas"

Produccioén y analisis de grandes datos. Conceptos de transcriptémica, protedmica, metabolémica y metagendémica. MicroArrays,
DNA-Seq y RNA-Seq. Integracion de resultados de técnicas 6micas o high throughput. Bases de datos de vias metabdlicas KEGG,
BioCyc y otras. Redes.

Listado de Trabajos Practicos

Busqueda y comparacion de secuencias. Formatos de secuencias. Identificacion de homologos utilizando NCBI-BLAST. Uso en la
anotacién génica y la identificacion taxonémica. Busquedas en bases de datos primarias: el NCBI y entrez, Andlisis de registros.
Gene-Ontology.

Andlisis de secuencias |: Alineamiento de Secuencias. Formatos de alineamientos. Uso de programas de alineamiento Multiples
(MEGA, Clustal, Muscle, T-coffe).

Andlisis de secuencias Il: Construccion de Arboles Filogenéticos. Uso de distintos métodos para el alineamiento de genes.
Aplicacion de arboles filogenéticos para predecir funcion, deteccion de eventos de transferencia horizontal e identidad taxonémica.
Andlisis de secuencias de multiples locus.

Andlisis de secuencias llI: Identificacion y busqueda de motivos locales conservados. Busqueda y uso de bases de datos
secundarias: PFAM. Busquedas y navegacion en PFAM, Prosite, construccién de patrones, interrelacion entre las bases.

Anotacién génica: Estudio de los mapas fisicos de genomas (Genome Browser del NCBI), ensamblado y anotacién de genomas.
Prediccién de secuencias codificantes y exones. Prediccion de puntos de elementos reguladores, sitios de corte de proteasas,
lugares de modificacién post-traduccional y secuencias sefial. Determinacién de la calidad y confianza de la prediccion.

Genomica comparativa: Alineamiento de genomas. Andlisis de sintenia. Calculo de identidad nucleotidica promedio. Agrupamiento
jerarquico de genomas.

Estructura de proteinas: Manejo de programas de visualizacion. Visualizacién de estructuras de proteinas. Andlisis de motivos.
Andlisis de interacciones entre biomoléculas. Uso del PDB, Entrez y PDBsum.

Andlisis de resultados omicos: Interpretacion de resultados transcriptomicos, proteémicos y metabolémicos. Uso de KEGG.
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M etodologia de ensefianza

La metodologia de trabajo tiende a promover la participacion activa de los estudiantes
en actividades en las que “su saber hacer” en aspectos bioinformaticos les permita
alcanzar un grado cada vez mayor de competencia en el tema vy facilite el logro de los
objetivos. Las clases tedricas tienen una finalidad informativa, mientras que los
trabajos practicos una finalidad formativa. La exposicion verbal en las clases teoricas
se integra con la presentacion de situaciones problematicas cuya resolucion facilite al
estudiante la comprension de la asignatura relacionando los nuevos conceptos con
temas anteriores de ésta y de otras areas y contribuyan al desarrollo de la capacidad
de reflexién y de la actitud critica. Los trabajos practicos utilizan situaciones
problematicas para que el estudiante busque informacién, la discuta con otros,
analice datos y conceptos y emita opiniones. La discusion guiada, el andlisis de
situaciones, la resolucion de problemas y la elaboracion de informes orales y escritos
tienden a estimular la interaccion docente estudiante y de los estudiantes entre siy a
facilitar la adquisicion de los conocimientos, habilidades y destrezas asi como
también el desarrollo de comportamientos.

Sistema de cursado de la asignatura
Requeri mientos académicos del estudiante

Teorias Laboratorios Tareasde aula Otros Evaluaciones
asistencia | asistencia | aprobacion | asistencia | aprobacién parciales recuperatorios
Regular 80 % X
Promovido | 80 % X
Libre

Observaciones

Trabajos Practicos:
Regular: 80% asistencia, 80% aprobacion
Promovido: 80% asistencia, 100% aprobacion
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Criterios de Evaluacion

Se pretende evaluar el desarrollo de capacidades y aptitudes criticas en la utilizacion de herramientas
bioinformaticas. En particular se evaluara las capacidades y aptitudes en:

 Busqueda de relaciones logicas y jerarquicas entre los contenidos disciplinares que posibiliten y faciliten la
resolucion de problemas bionformaticos.

» Manejo criterioso de herramientas bioinformaticas aplicadas a la resolucion de problemas biol6gicos.

« Actitud reflexiva frente a la propuesta curricular de la asignatura.

« Valoracion del trabajo grupal y de una actitud solidaria y respetuosa frente a opiniones ajenas.

« Valoracion de la importancia del autoaprendizaje y de la actualizacién permanente.

* Valoracion critica de los instrumentos informéticos como herramienta facilitadora en el procesamiento de los
datos.

I nstrumentos de evaluacién parala acreditacion dela asignatura

Regular | Promovido | Libre Otros
Examen escrito Trabajo Final Integrador (Regular,
Examen oral X X__|Promovido y Libre)
Préctica de laboratorio
Monografia

Observaciones

La aprobacion de la asignatura implicara en todos los casos la presentacion de un Trabajo Final Integrador en
donde se apliquen diversas herramientas bioinformaticas para la resolucion de problemas biolégico planteado
por los docentes.

Para los estudiantes promovidos el Trabajo Final Integrador podra ser realizado en grupos de no mas de tres
estudiantes y el mismo sera evaluado durante el periodo de cursado de la materia.

Para los estudiantes regulares el Trabajo Integrador también podra ser realizado en grupos de no mas de tres
estudiantes pero ademas estos tendran una instancia de evaluacion oral que versara en la defensa del tema 'y
herramientas empleadas en Trabajo presentado.

Por su parte los estudiantes libres deberan aprobar el Trabajo Final Integrador de manera individual y ademas
tendran una instancia de evaluacion oral que versara en la defensa del tema y herramientas empleadas en el
Trabajo presentado.

Bibliografia

» Shaik, N. A., et al. (Ed.) (2019). Essentials of Bioinformatics, Volume I. Understanding Bioinformatics: Genes
to Proteins. Springer.

* Keith, J. (Ed.). (2017). Bioinformatics Volume I: Structure, Functions and Applications, Springer Protocols.

* Keith, J. (Ed.). (2017). Bioinformatics Volume II: Data, Sequence Analysis and Evolution, Springer Protocols.
* Mount, D. (2004). Bioinformatics: Sequence and Genome Analysis, Cold Spring Harbor Laboratory Press

« Baxevanis, A. y Ouellette, B. (2004). Bioinformatics: A Practical Guide to the Analysis of Genes and Protein,
Wiley Interscience.

» Ewens, W. y Grant, R. (2004). Statistical Methods in Bioinformatics, Springer.

* Bourne, P. y Weissig, H. (2003). Structural Bioinformatics, Wiley-Liss.
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	asistenciaPromovido_2: 
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	aprobaciónPromovido_2: 
	OtrosPromovido: X
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	recuperatoriosPromovido: 
	asistenciaLibre: 
	asistenciaLibre_2: 
	aprobaciónLibre: 
	asistenciaLibre_3: 
	aprobaciónLibre_2: 
	OtrosLibre: 
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	PromovidoExamen escrito: 
	LibreExamen escrito: 
	RegularExamen oral: X
	PromovidoExamen oral: 
	LibreExamen oral: X
	RegularPráctica de laboratorio: 
	PromovidoPráctica de laboratorio: 
	LibrePráctica de laboratorio: 
	RegularMonografía: 
	PromovidoMonografía: 
	LibreMonografía: 
	consignar el nombre completo de la asignatura que Ud: 
	 Presenta: Bioinformática

	sólo para las asignaturas obligatorias, se encuentra en el plan de estudio de la carrera: 
	Res: 
	CD: número de resolución de aprobación del programa en CD correspondiente a cada carrera: 
	 Si es un programa nuevo dejar el espacio en blanco hasta aprobación del mismo: 
	Bioquimica: 
	Farmacia: 
	LB: Nº
	LQ: 
	PQ: 
	LCyTA: 



	B: 
	indicar el o los años correspondiente/s a cada uno de los planes de estudio de cada carreras: 
	 Ejemplo: Bioquímica (2006); Farmacia (2007); Licenciatura en Química (2011); etc: 

	 indicar el cuatrimestre en el que se dicta la asignatura con el número 1, si se dicta en el primer cuatrimestre o con el número 2, si se dicta en el segundo cuatrimestre: 
	 De dictarse en ambos cuatrimestre colocar 1,2: 
	 En el caso de ser una asignatura anual, escribir la palabra anual en el casillero: 



	F: 
	indicar el o los años correspondiente/s a cada uno de los planes de estudio de cada carreras: 
	 Ejemplo: Bioquímica (2006); Farmacia (2007); Licenciatura en Química (2011); etc: 

	 indicar el cuatrimestre en el que se dicta la asignatura con el número 1, si se dicta en el primer cuatrimestre o con el número 2, si se dicta en el segundo cuatrimestre: 
	 De dictarse en ambos cuatrimestre colocar 1,2: 
	 En el caso de ser una asignatura anual, escribir la palabra anual en el casillero: 



	LB: 
	indicar el o los años correspondiente/s a cada uno de los planes de estudio de cada carreras: 
	 Ejemplo: Bioquímica (2006); Farmacia (2007); Licenciatura en Química (2011); etc: 2007

	 indicar el cuatrimestre en el que se dicta la asignatura con el número 1, si se dicta en el primer cuatrimestre o con el número 2, si se dicta en el segundo cuatrimestre: 
	 De dictarse en ambos cuatrimestre colocar 1,2: 
	 En el caso de ser una asignatura anual, escribir la palabra anual en el casillero: 1



	LQ: 
	indicar el o los años correspondiente/s a cada uno de los planes de estudio de cada carreras: 
	 Ejemplo: Bioquímica (2006); Farmacia (2007); Licenciatura en Química (2011); etc: 

	 indicar el cuatrimestre en el que se dicta la asignatura con el número 1, si se dicta en el primer cuatrimestre o con el número 2, si se dicta en el segundo cuatrimestre: 
	 De dictarse en ambos cuatrimestre colocar 1,2: 
	 En el caso de ser una asignatura anual, escribir la palabra anual en el casillero: 



	PQindicar el o los años correspondiente/s a cada uno de los planes de estudio de cada carreras: 
	 Ejemplo: Bioquímica (2006); Farmacia (2007); Licenciatura en Química (2011); etc: 

	LCyTA: 
	indicar el o los años correspondiente/s a cada uno de los planes de estudio de cada carreras: 
	 Ejemplo: Bioquímica (2006); Farmacia (2007); Licenciatura en Química (2011); etc: 

	 indicar el cuatrimestre en el que se dicta la asignatura con el número 1, si se dicta en el primer cuatrimestre o con el número 2, si se dicta en el segundo cuatrimestre: 
	 De dictarse en ambos cuatrimestre colocar 1,2: 
	 En el caso de ser una asignatura anual, escribir la palabra anual en el casillero: 



	PQ: 
	 indicar el cuatrimestre en el que se dicta la asignatura con el número 1, si se dicta en el primer cuatrimestre o con el número 2, si se dicta en el segundo cuatrimestre: 
	 De dictarse en ambos cuatrimestre colocar 1,2: 
	 En el caso de ser una asignatura anual, escribir la palabra anual en el casillero: 



	marcar con una cruz el casillero correspondiente: 
	Área: completar con el nombre completo del área académica correspondiente a la asignatura: Estadística y Procesamiento de datos
	Departamento: indicar el nombre completo del departamento al que corresponde su área: Matemática y Estadística
	Ubicación en el plan de estudios: marcar con una cruz el casillero correspondiente: 
	 Tener en cuenta que para las carreras de Bioquímica y Farmacia existen 3 ciclos: Básico, Biomédico y Profesional: 
	 Sin embargo para las Licenciaturas existen dos ciclos: Básico y de Formación Superior y Orientación: 
	 Las asignaturas electivas corresponden al Ciclo Profesional o Superior de las carreras: 



	Carga horaria: esto hace referencia a la carga horaria que tendrá UN estudiante durante el cursado de la asignatura: 
	 Completar con números los siguientes apartados: Nº Actividades/semana: cantidad que se realiza por semana: 
	 No tener en cuenta las diferentes franjas horarias (repetición de clases): 
	  Se consideran actividades totales y no por docente: 
	 Si se realiza una actividad que no está en la lista agregarla en el apartado “otros” especificando el nombre de la misma: 
	 Hs: 
	/actividad: anotar la sumatoria total de cada actividad por semana: 
	 Semanas: cantidad de semanas consignadas para dictar la asignatura: 
	 Horas totales de cada actividad: teniendo en cuenta el número total de semanas en que se desarrollan las actividades: 
	 ACLARACION: LAS CONSULTAS Y LAS EVALUACIONES NO SUMAN A LA CARGA HORARIA TOTAL: 
	 Carga horaria total de la asignatura: debe coincidir con la suma de las horas totales de las actividades y corresponder con las horas del plan de estudio en caso de asignaturas obligatorias: 
	 En asignaturas electivas se sugiere consultar la correspondiente a cada carrera: 
	 Tener en cuenta el % de prácticos que exige el plan de estudios para las asignaturas de los distintos ci-clos: 












	Carga horaria total de la asignatura: debe coincidir con la suma de las horas totales de las actividades y corresponder con las horas del plan de estudio en caso de asignaturas obligatorias: 
	 En asignaturas electivas se sugiere consultar la correspondiente a cada carrera: 
	 Tener en cuenta el % de prácticos que exige el plan de estudios para las asignaturas de los distintos ciclos: 60


	Estándares mínimos según el plan de estudios: el listado de estándares mínimos debe figurar en el programa de cada asignatura: 
	 Ud: 
	 los puede consultar en las siguientes páginas web: Bioquímica: info-leg: 
	mecon: 
	gov: 
	ar/infolegInternet/anexos/95000-99999/95801/norma: 
	htm: 
	 Resolución del Ministerio de Educación Ciencia y Tecnología  565/2004: 
	 Farmacia: info-leg: 
	mecon: 
	gov: 
	ar/infolegInternet/anexos/95000-99999/95802/norma: 
	htm: 
	 Resolución del Ministerio de Educación Ciencia y Tecnología  566/2004: 
	 Licenciatura en Química: infoleg: 
	mecon: 
	gov: 
	ar/infolegInternet/anexos/155000-159999/158473/norma: 
	htm  Resolución del Ministerio de Educación Ciencia y Tecnología  344/2009: 
	 Licenciatura en Biotecnología: consulte en Secretaría Académica: 
	 Licenciatura en Ciencia y Tecnología de los Alimentos: en proceso de elabora-ción: 
	 Consulte en Secretaría Académica: 
	 Profesorado en Química: según resolución de aprobación del plan de estudios: 
	 Teniendo en cuenta el perfil del profesional: 























	Fundamentación: Es un texto elaborado con categorías centrales de la disciplina o área del saber correspondiente, por lo tanto su escritura es mediante proposiciones coherentes, que contengan esas categorías y con lenguaje denotativo: 
	 Presenta la perspectiva (o paradigma) desde la que el equipo de cátedra asume la enseñanza de esa disciplina o campo del saber y la relación entre ese campo con la sociedad: 
	 Indicar la contribución de la asignatura a la formación del estudiante: 
	 Utilice términos claros y concisos no excediendo las 200 palabras: En la actualidad se generan grandes volúmenes de datos sobre los más variados procesos con mucha rapidez, presentando dos desafíos: el almacenaje y administración de los datos y la extracción de información útil a partir de los mismos. La Biología no es ajena a este fenómeno. En el campo de la biología molecular se han desarrollado tecnologías que generan datos cuyo análisis e interpretación proveen claves para el entendimiento de diversos procesos, como las interacciones entre proteínas, el silenciamiento o la expresión de genes o el comportamiento de reacciones químicas de distintos metabolitos, entre otros. El programa de la asignatura "Bioinformática" responde a la necesidad de formar a los estudiantes de Biotecnología en el uso y manejo del diverso conjunto de metodologías modernas para el análisis de datos. Se busca incrementar las capacidades de los egresados en el manejo de herramientas bioinformáticas que actualmente son indispensables en el ejercicio de la profesión, profundizando el estudio de las aplicaciones de la Informática en el área de la Biología, con especial énfasis en el nivel molecular.



	Objetivos generales: es la finalidad que tiene el dictado de la asignatura (lo que Ud: 
	 espera que el estudiante alcance al finalizar el cursado: 
	) Expresar 1 solo y utilizar verbo en infinitivo: Introducir al estudiante universitario en la Bioinformática resaltando el papel de la misma en el desarrollo contemporáneo de la Biología y la Biotecnología. Desarrollar en él una actitud crítica y reflexiva en el análisis e interpretación de datos biológicos y en la elección y uso de herramientas informáticas.


	Objetivos específicos: Se desprenden del objetivo general: 
	 No son actividades, son declaraciones de intenciones de menor expansión que el objetivo general: 
	 Expresar no más de 5 y utilizar verbos en infinitivo: El curso tiene como objetivos específicos que el estudiante adquiera las siguientes competencias: • Comprenda el aporte y la importancia de la Bioinformática en la construcción del conocimiento biológico. • Aplique los conocimientos adquiridos a situaciones que demanden la utilización de procedimientos bioinformáticos de uso frecuente. • Adquiera herramientas para comprender y utilizar técnicas bioinformáticas cuya enseñanza no está prevista en la asignatura.


	Contenidos temáticos: es el conjunto de teorías, conceptos y principios de la asignatura organizados de forma coherente y lógica en unidades de aprendizaje o temas según los objetivos consignados anteriormente: 
	 Los contenidos constituyen el medio que le permiten al estudiante alcanzar los objetivos específicos  y son imprescindibles para la organización de las estrategias metodológicas: 
	 Deberán tener coherencia con los estándares del plan de estudios a los que hace referencia la asignatura: 
	 Y coherencia con los objetivos específicos: Contenidos conceptuales:
Unidad 1: Introducción a la Bioinformática
Introducción y reseña histórica de la Bioinformática. El rol de la bioinformática en el análisis de datos de expresión génica. La aplicación de la bioinformática en el mapeo gen / genoma. Papel de la bioinformática en la alineación de secuencias y la búsqueda de homólogos. Alcances de la bioinformática estructural. Procesamiento bioinformático de datos de producción masiva (“Big Data”). Conceptos básicos de hardware.

Unidad 2: Búsqueda y comparación de secuencias.
Comparación de secuencias. Secuencias homólogas (ortólogas, parálogas, xenólogas).  Bases de datos primarias de ADN y proteínas (GenBank, EMBL, Swiss-Prot, TrEMBL, etc.). Búsquedas en bases de datos por similitud de secuencia utilizando la herramienta BLAST y sus variantes. Bidireccional best Hits. Búsquedas y funcionamiento de las Bases de datos a través de índices y campos. Significancia estadística de la alineación de secuencias

Unidad 3: Análisis filogenético molecular.
Tipos de alineamiento: alineamiento global, alineamiento parcial. Alineamiento de a pares y múltiple. Nociones de algoritmos, complejidad y heurísticas. Generación de Matrices de score (BLOSUM, PAM). Dot-Plot. Relación del análisis filogenético con la alineación de secuencias. El concepto de árboles evolutivos. Análisis filogenéticos basados en caracteres (método de parsimonia y máxima verosimilitud) y en distancia (método de unión de vecinos “Neighbor-Joining” y UPGMA).  Fiabilidad de las predicciones filogenéticas: Bootstrap y Jackknife. Complejidad del genoma y análisis filogenético.

Unidad 4: Identificación y búsqueda de motivos locales conservados.
Identificación de motivos y dominios en la alineación de secuencias múltiples: motivos, patrones, reglas, huellas dactilares, bloques, perfiles, modelos de Markov ocultos. PSI-BLAST, PHI-BLAST, Mega-Blast, hmmscan, hmmsearch y jackhmmer. Bases de datos secundarias Pfam, Gene-Ontology, UniProt, PRINTS, ProSIte. Anotación de secuencias.  

Unidad 5: Análisis Bioinformático de Genomas
Ensamblado y anotación de genomas, predicción de genes. Base de datos de Genomas. Mapeo físico de genes. Variantes alelicas “Variant Calling”. Uso de Genome Browsers (NCBI), RAST, Ensembl y Galaxy. Comparación de Genomas. Identidad nucleotídica promedio. 

Unidad 6: Bioinformática Estructural
Análisis bioinformático de estructuras, alineamiento estructural. Predicción de la estructura secundaria de las proteínas y del ARN. Búsqueda de motivos estructurales. Ficheros PDB. El Protein Data Bank. Programas para la visualización de estructuras 3D. 

Unidad 7: Técnicas "ómicas"
Producción y análisis de grandes datos. Conceptos de transcriptómica, proteómica, metabolómica y metagenómica. MicroArrays, DNA-Seq y RNA-Seq. Integración de resultados de técnicas ómicas o high throughput. Bases de datos de vías metabólicas KEGG, BioCyc y otras. Redes. 


Listado de Trabajos Prácticos
Búsqueda y comparación de secuencias. Formatos de secuencias. Identificación de homólogos utilizando NCBI-BLAST. Uso en la anotación génica y la identificación taxonómica. Búsquedas en bases de datos primarias: el NCBI y entrez, Análisis de registros. Gene-Ontology.

Análisis de secuencias I: Alineamiento de Secuencias. Formatos de alineamientos. Uso de programas de alineamiento Múltiples (MEGA, Clustal, Muscle, T-coffe). 

Análisis de secuencias II: Construcción de Árboles Filogenéticos. Uso de distintos métodos para el alineamiento de genes. Aplicación de árboles filogenéticos para predecir función, detección de eventos de transferencia horizontal e identidad taxonómica. Análisis de secuencias de múltiples locus. 

Análisis de secuencias III: Identificación y búsqueda de motivos locales conservados. Búsqueda y uso de bases de datos secundarias: PFAM. Búsquedas y navegación en PFAM, Prosite, construcción de patrones, interrelación entre las bases. 

Anotación génica: Estudio de los mapas físicos de genomas (Genome Browser del NCBI), ensamblado y anotación de genomas. Predicción de secuencias codificantes y exones. Predicción de puntos de elementos reguladores, sitios de corte de proteasas, lugares de modificación post-traduccional y secuencias señal. Determinación de la calidad y confianza de la predicción.

Genómica comparativa: Alineamiento de genomas. Análisis de sintenia. Cálculo de identidad nucleotídica promedio. Agrupamiento jerárquico de genomas.

Estructura de proteínas: Manejo de programas de visualización. Visualización de estructuras de proteínas. Análisis de motivos. Análisis de interacciones entre biomoléculas. Uso del PDB, Entrez y PDBsum.

Análisis de resultados omicos: Interpretación de resultados transcriptómicos, proteómicos y metabolómicos. Uso de KEGG.



	Metodología de enseñanza: son las estrategias que permiten facilitar el proceso educativo incluyendo técnicas, procedimientos, actividades y recursos didácticos a realizar por el cuerpo docente para cumplir con los objetivos planteados en el programa: 
	 Es decir, cómo se llevarán a cabo las actividades propuestas (teóricas, teórico-prácticos, laboratorios, taller, otros y sistemas de evaluación) para impulsar el aprendizaje significativo de los estudiantes: 
	 Cada unidad temática puede desarrollarse de manera diferente según los docentes lo crean conveniente: La metodología de trabajo tiende a promover la participación activa de los estudiantes en actividades en las que “su saber hacer” en aspectos bioinformáticos les permita alcanzar un grado cada vez mayor de competencia en el tema y facilite el logro de los objetivos. Las clases teóricas tienen una finalidad informativa, mientras que los trabajos prácticos una finalidad formativa. La exposición verbal en las clases teóricas se integra con la presentación de situaciones problemáticas cuya resolución facilite al estudiante la comprensión de la asignatura relacionando los nuevos conceptos con temas anteriores de ésta y de otras áreas y contribuyan al desarrollo de la capacidad de reflexión y de la actitud crítica. Los trabajos prácticos utilizan situaciones problemáticas para que el estudiante busque información, la discuta con otros, analice datos y conceptos y emita opiniones. La discusión guiada, el análisis de situaciones, la resolución de problemas y la elaboración de informes orales y escritos tienden a estimular la interacción docente estudiante y de los estudiantes entre sí y a facilitar la adquisición de los conocimientos, habilidades y destrezas así como también el desarrollo de comportamientos.


	Sistema de cursado de la asignatura: completar con los porcentajes totales de asistencia y aprobación de todas las instancias obligatorias y necesarias como requisitos académicos que debe alcanzar el estudiante para regularizar o promover la asignatura: 
	 En Teorías: completar sólo si es obligatorio el cursado de las mismas: 
	 En el apartado de Evaluaciones especificar cantidad total (en números) de evaluaciones parciales y recuperatorios: 
	 Utilizar el apartado Observaciones para especificar, si fuese necesario, si las evaluaciones son orales, escritas, teóricas, prácticas, etc: 



	En Observaciones también aclarar y/o describir las acciones correspondientes a la opción “otros” del cuadro o cualquier otra condición o actividad requerida por los docentes que diferencie las distintas condiciones de cursado de la asignatura: 
	 Por ejemplo: seminarios, talleres, monografías, etc: Trabajos Prácticos: 
Regular: 80% asistencia, 80% aprobación
Promovido: 80% asistencia, 100% aprobación


	Criterios de evaluación: explicite las acciones e instrumentos que se van a utilizar para evaluar el proceso de aprendizaje de los estudiantes adecuados a los objetivos y contenidos de las diferentes uni-dades temáticas: 
	 Deben permitir entender qué conoce, comprende y sabe hacer el alumno, lo que exige una evaluación de sus conocimientos teóricos, su capacidad de resolución de problemas, sus habilidades orales y sociales, entre otros aspectos: Se pretende evaluar el desarrollo de capacidades y aptitudes críticas en la utilización de herramientas bioinformáticas. En particular se evaluará las capacidades y aptitudes en:


• Búsqueda de relaciones lógicas y jerárquicas entre los contenidos disciplinares que posibiliten y faciliten la resolución de problemas bionformáticos.
• Manejo criterioso de herramientas bioinformáticas aplicadas a la resolución de problemas biológicos.
• Actitud reflexiva frente a la propuesta curricular de la asignatura.
• Valoración del trabajo grupal y de una actitud solidaria y respetuosa frente a opiniones ajenas.
• Valoración de la importancia del autoaprendizaje y de la actualización permanente.
• Valoración crítica de los instrumentos informáticos como herramienta facilitadora en el procesamiento de los datos.



	marque con una cruz el/los instrumento/s que utilizará para definir la acreditación (aprobación) de la asignatura: 
	En observaciones, aclarar y/o describir las acciones correspondientes a la opción “otros” del cuadro: La aprobación de la asignatura implicará en todos los casos la presentación de un Trabajo Final Integrador en donde se apliquen diversas herramientas bioinformáticas para la resolución de problemas biológico planteado por los docentes. 
Para los estudiantes  promovidos el Trabajo Final Integrador podrá ser realizado en grupos de no más de tres estudiantes y el mismo será evaluado durante el período de cursado de la materia.
Para los estudiantes regulares el Trabajo Integrador también podrá ser realizado en grupos de no más de tres estudiantes pero además estos tendrán una instancia de evaluación oral que versará en la defensa del tema y herramientas empleadas en Trabajo presentado.
Por su parte los estudiantes libres deberán aprobar el Trabajo Final Integrador de manera individual y además tendrán una instancia de evaluación oral que versará en la defensa del tema y herramientas empleadas en el Trabajo presentado.
	Otro tipo de evaluación que percibe el estudiante: Trabajo Final Integrador (Regular, Promovido y Libre)
	Bibliografía: utilizar las normas APA: 
	 http://emasf: 
	webcindario: 
	com/Normas_APA: 
	pdfutor: • Shaik, N. A., et al. (Ed.) (2019). Essentials of Bioinformatics, Volume I. Understanding Bioinformatics: Genes to Proteins. Springer.
• Keith, J. (Ed.). (2017). Bioinformatics Volume I: Structure, Functions and Applications, Springer Protocols.
• Keith, J. (Ed.). (2017). Bioinformatics Volume II: Data, Sequence Analysis and Evolution, Springer Protocols.
• Mount, D. (2004). Bioinformatics: Sequence and Genome Analysis, Cold Spring Harbor Laboratory Press
• Baxevanis, A. y Ouellette, B. (2004). Bioinformatics: A Practical Guide to the Analysis of Genes and Protein, Wiley Interscience.
• Ewens, W. y Grant, R. (2004). Statistical Methods in Bioinformatics, Springer.
• Bourne, P. y Weissig, H. (2003). Structural Bioinformatics, Wiley-Liss.






