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FUNDAMENTACION

La expansién biotecnoldgica y de las ciencias biomédicas ocurrida hacia fines del siglo pasado
(y comienzos de este) ha generado una nueva revolucién en el escenario de la investigacion
bioldgica. Las tecnologias y métodos experimentales utilizados actualmente en las areas de
gendmica, protedmica y metaboldmica, han dado lugar a nuevos procesos de diagndstico e
investigacion molecular que estan cambiando el escenario actual de la investigacion cientifica
(s6lo comparable a la transformacion provocada por el proyecto genoma humano). Los
secuenciadores de nueva generacién, los microarrays de ADN o los espectrometros de masas
de alta resolucién permiten medir la actividad celular a nivel molecular y a escala de genomas y
proteomas completos. La inmensa cantidad de informacién obtenida con estas tecnologias
sobre los cambios moleculares asociados a distintas condiciones de un sistema biolégico, hace
posible encarar algunas preguntas fundamentales sobre los procesos fisioldgicos y patolégicos
de la célula, o conocer cdémo se construye un organismo. A medida que estas nuevas
tecnologias van generando voliumenes de datos cada vez mayores, paralelamente también va
creciendo la complejidad de las tareas de procesamiento y andlisis de datos. En la actualidad,




esto supone un cuello de botella en las tareas de investigacion bioinformatica, ya que el ritmo
de produccion de datos es mucho mayor que los desarrollos de funcionalidad de las técnicas de
andlisis existentes. Consecuentemente, se ha creado la necesidad inmediata de desarrollos
computacionales orientados a la creacidon de herramientas eficientes especializadas en el
analisis y la comprension de datos bioldgicos provenientes de estas nuevas tecnologias.

La bioinformatica estd teniendo un profundo impacto en la biologia molecular, la biomedicina,
la neurociencia y otras areas relacionadas con la biotecnologia. El perfil del bioinformatico es
hoy altamente demandado por todos los grupos de investigacidén en estas areas, hecho que se
ve reflejado en la incorporacién de maestrias y/o carreras de grado en bioinformatica, y en la
designacién de la bioinformdtica como materia obligatoria en todas las carreras de
biotecnologia. Los grandes centros de investigacion y empresas farmacéuticas cuentan hoy con
grupos de investigacion bioinformatica, los cuales llevan estrechas colaboraciones con otros de
los grupos de investigacion, en la comprensién de enfermedades, el desarrollo de nuevos y
mejores métodos de diagndstico y tratamiento de enfermedades, en el descubrimiento y
desarrollo de nuevos farmacos, y en la implementacion de estratégicas de medicina
personalizada.

Si bien la bioinformdtica es una ciencia interdisciplinaria que puede ser abordada por biélogos
con interés computacional, el grado de complejidad de andlisis de datos biolédgicos y el
volumen de informacién a procesar requieren también de computadores cientificos con
comprension de la biologia para poder ser resueltos eficientemente.

OBJETIVOS

e Reconocer los conceptos tedricos y practicos de los métodos y herramientas de la
bioinformatica utilizados en Gendmica y Protedmica.

e |dentificar ventajas y limitaciones de los principales algoritmos bioinformaticos para el
analisis de secuencias génicas, andlisis de expresién génica, analisis filogenético,
analisis de genomas, identificacion de proteinas, analisis estructural y funcional de
proteinas.

e Reconocer los distintos métodos y herramientas disponibles para el andlisis de
secuencias génicas, analisis de expresién génica, analisis filogenético, anadlisis de
genomas, identificacion de proteinas, analisis estructural y funcional de proteinas.

e Distinguir lenguajes de programacion bioinformatica para utilizar en problemas
bioldgicos concretos.

® Reconocer las principales bases de datos bioldgicos y herramientas computacionales
de la bioinformatica para evaluar y utilizar nuevas técnicas que puedan surgir en el
futuro.

CONTENIDOS



Contenidos analiticos

Unidad Tematica 1: Introduccidn a la Biologia Celular y Molecular.
Se estudia el origen de la vida. Teoria de la evolucidn. Trabajos realizados por Gregor Mendel.
Origen de la genética.

Unidad Tematica 2: Dogma Central de la Biologia Molecular. Métodos y Modelos
Experimentales. Paradigma de Darwin.

Dogma central de la Biologia. Componentes moleculares de la vida. Estructura y Funcién.
Célula en Eucariotas, Procariotas, Organismos multicelulares. Biologia Molecular del Gen.
Expresion y Regulacidon Génica. Instrumentacién, Modelos y Métodos experimentales.

Unidad Temadtica 3: Definicion de Bioinformdtica. Introduccidn al Andlisis de Secuencias.
Formatos de datos de secuencias. Bases de datos de secuencias.

Se estudian los distintos formatos de secuencias de ADN, ARN y PROTEINAS. Se analizan los
formatos en que se anotan los Genomas. Se introduce el concepto de busqueda de secuencias
en bases de datos publicas.

Unidad Tematica 4: Alineamiento de Secuencias. Matrices de Sustitucidn. Algoritmo de
Needleman-Wunsch.

Se estudian los principales algoritmos de alineamiento de pares de secuencias. Alineamiento
global y local. Algoritmo de Needleman-Wunsch (global).

Unidad Tematica 5: Algoritmo de Smith-Waterman. Algoritmo de Ends-Free. Métodos
heuristicos de alineamiento. Busqueda de secuencias en bases de datos.

Se estudia el algoritmo de Smith-Waterman (local). Se analizan otros algoritmos de
alineamiento de secuencias. Se explica el funcionamiento de BLAST.

Unidad Tematica 6: ENCODE. BLAST. Bases de datos de secuencias de ADN y ARN.

Se estudia el proyecto ENCODE. Se ven variante del algoritmo BLAST. Se estudia el algoritmo
BLAT. Se estudian las matrices de puntuacion y penalidades Blosum y PAM. Bases de datos
ARNcentral, Genbank. Prediccion de estructura secundaria de ARN.

Unidad Tematica 7: Bases de datos de Secuencias de Proteinas. Bases de datos secundarias.
Se estudian las bases de datos de proteinas Uniprot, PDB, entre otras. Prediccidén de estructura
de proteinas y su clasificacion.

Unidad Tematica 8: Alineamiento Multiple de Secuencias. Alineamiento Multiple de Secuencias
de ADN. Alineamiento Multiple de Secuencias de Proteinas.

Se estudia el alineamiento de secuencias multiples (MSA). Se estudia el funcionamiento del
algoritmo Clustal.



Unidad Tematica 9: Linux. Perl, BioPerl. local BLAST.

Se estudia como armar una workstation para bioinformatica. Se ven distintos lenguajes de
programacién para analizar secuencias como Perl, BioPerl y otros.

Unidad Tematica 10: Perfiles, Dominios, HMMs.
Definicién y explicacién de dominios funcionales, de motivos y Hidden Markov Models para
andlisis de secuencias.

Unidad Tematica 11: Prediccion de Genes.
Algoritmos de prediccion de genes en genomas.

Unidad Tematica 12: Introduccidn al analisis filogenético.
Estudio de distintas técnicas de prediccidén de arboles filogenéticos de secuencias.

Unidad Tematica 13: Introduccién al Modelado de Estructura de Proteinas.
Modelado ab initio, modelado por homologia. Google Alphafold.

Unidad Tematica 14: Introduccidén al Andlisis de Genomas. Ensamblado, analisis, visualizacion y
anotacidon de Genomas. Genome browsers.
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PAGINAS WEB DE INTERES

e FEuropean Bioinformatics Institute - https://www.ebi.ac.uk

e National Center for Biotechnology Information - https://www.ncbi.nlm.nih.gov

CORRELATIVAS

Para cursar y rendir

e Cursadas:
o Redes de Datos


https://www.ebi.ac.uk/

o Administracion de Sistemas de Informacidn
o Simulaciéon
o Ingenieria y Calidad de Software
® Aprobadas:
o Disefio de Sistemas de Informacidn
o Sistemas Operativos
o Bases de Datos



