Temario de curso

Adscripcion

Programa de posgrado Ciencias de la Computacién
Orientacion
Fecha de registro en el DSE Haga clic aqui para escribir una fecha.

Informacion del curso

Nombre del curso

Algoritmos para Bioinformatica

Periodo lectivo Tipo

Enero-Abril Elija un elemento.
Cursos previos

Conocimientos bdsicos de biologia molecular y matematicas, pre-cdlculo o experiencia

equivalente
Créditos Horas de teoria Horas de laboratorio
5 40 0

Elaborado por

Carlos A. Brizuela

Aprobado en reunidon de Consejo de Programa de Posgrado (CPP)

Haga clic aqui para escribir una fecha.

Click here to enter a date.

Objetivos generales

Familiarizar al alumno con los distintos problemas computacionales que tienen su origen en
biologia molecular, asi como proporcionar las herramientas fundamentales para el analisis y
diseio de algoritmos para resolverlos.

Contenido tematico

1. Introduccion (6 hrs.)

Algoritmos: exactos, de aproximacidn, heuristicos
Algunas técnicas de disefio de algoritmos
Complejidad de Algoritmos y Problemas
Biocomputacion Vs. Bioinformatica

2. Busqueda Exhaustiva (6 hrs)

Mapas de restriccion

Algoritmos para la construccion de mapas de restricciéon
Motivos reguladores en secuencias de ADN (TFBS)
Busqueda de motivos: enfoque combinatorio

3. Algoritmos Voraces(6 hrs)

Re-arreglo de genomas

Re-arreglo mediante permutaciones

Enfoque voraz para la busqueda de motivos (TFBS)
Herramientas disponibles para el rearreglo de genomas y




busqueda de motivos

4. Algoritmos en grafos (8 hrs)

Modelos computacionales para la secuenciaciéon de ADN
Ensamblado de genomas y metagenomas

Enfoque Overlap-Layout-Consensus Vs. grafos de De Bruijn
Secuenciacién de proteinas usando espectrometria de masas

5. Programacién Dinamica (8 hrs)

Alineamiento de pares de secuencias

Alineamiento multiple de secuencias

Alineamiento clasico y probabilistico

BLAST y sus variantes, evaluacién estadistica

Prediccion de Genes mediante modelos ocultos de Markov

6. Topicos selectos en algoritmos para Bioinformatica (6 hrs)

Analisis de datos de expresién de genes en microarreglos

Prediccién de estructuras de proteinas: modelado homalogo, threading, ab initio
Busqueda, clasificacién y disefio in silico de péptidos antimicrobianos

Prediccién de funciones de proteinas: el caso de las enzimas

Analisis de datos provenientes de experimentos de secuenciacién masiva: RNAseq

Criterios y mecanismos de evaluacion
Tareas, Exdmenes y Proyecto de fin de curso

Comentarios

Haga clic aqui para escribir texto.
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