% Direccion de Estudios de Posgrado*Departamento de Servicios Escolares

CICESE

Ciencias de la Vida

Temario de curso

Adscripcion

Programa de posgrado Ciencias de la Vida

Orientacién Biomedicina y Bionanotecnologia, Microbiologia Celular y
Molecular, Biotecnologia Marina

Fecha de registro en el DSE Haga clic aqui para escribir una fecha.

Informacion del curso

Nombre del curso

BIOINFORMATICA BASICA

Periodo lectivo Tipo
Cuatrimestre Il optativo
Cursos previos
Es conveniente tener conocimientos previos en Biologia Molecular.
Créditos Horas de teoria Horas de laboratorio
4 32 0

Elaborado por

Maria Asuncion Lago Leston

Aprobado en reuniéon de Consejo de Programa de Posgrado (CPP)
Haga clic aqui para escribir una fecha.

Objetivos generales

El curso es una introduccidn a distintas herramientas que la Bioinformatica ofrece para analizar
datos procedentes de la Biologia Molecular y la Gendmica. El objetivo principal es presentar a
los estudiantes los conceptos y las herramientas mas basicas para el analisis y estudio de los
genes, asi como revisar aquellas que permiten analizar datos gendmicos procedentes de
secuenciacidn masiva. Es un curso introductorio para que los estudiantes obtengan una visién
general las herramientas que hay disponibles y puedan elegir aquellas que les sean mas utiles
para la realizacion de sus tesis.

Contenido tematico

1. ¢Qué es la Bioiformatica?
1.1. Breve introduccion.
1.2. Contexto histdrico

2. Introduccidn a las Bases de Datos
2.1. Estructura de las bases de datos.
2.2. La base de datos del NCBI: PubMed, GenBank, etc
2.3. Obtencidén de secuencias.
2.4. Otras bases de datos y recursos en Internet

3. BLAST y alineamientos de secuencias
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3.1. Alineamiento de pares de secuencias (Pairwise Sequence Alignment).
3.2. BLAST (BlastP, PSI-Blast, y Translated Blast).

3.3. Busquedas en las bases de datos.

3.4. Busqueda de homologias.

3.5. Comparaciéon de Genomas

4. Introduccion a la bioinformatica de proteinas
4.1. Determinacion el peso molecular y el punto isoeléctrico.
4.2. Prediccidon de estructuras secundarias y busqueda de dominios.
4.3. Prediccién de la localizacidn celular.

5. Alineamiento muiltiple de secuencias
5.1. Introduccion al Clustal y MEGA, DiAlign y MAFFT.
5.2. Busqueda de regiones conservadas y variables

6. Genomas Procariotas
6.1. Prediccién de genes bacterianos.
6.2. Estructura génica.

7. Genomas Eukariotas
7.1. Estructura del gene eucariéta.
7.2. Base de datos de Ensembl.
7.3. Variacién génica SNPs.
7.4. DNA Fingerprinting

8. Estudios filogenéticos
8.1. Arboles filogenéticos y matrices de distancias
8.2. Métodos para la construccion de arboles filogéneticos: “UPGMA” y “Neighbor-Joining”
(basados en distancia), método de maxima parsimonia, método bayesiano
8.3. Herramientas para la construccion de arboles filogéneticos: MEGA.

9. Analisis de seleccion
9.1. Seleccion natural. Seleccidn positiva y seleccidn negativa.
9.2. El test dN/dS.
9.3. Herramientas: DataMonkey

10. Introduccion a los datos de Secuenciacion masiva
10.1. Qué es la secuenciacion masiva. Ventajas y limitaciones.
10.2. Estudios metagendmicos

11. Estudios de analisis de expresion génica
11.1. Experimentos de RNA_seq.
11.2. Introduccion al Galaxy y al Bioconductor

12. Analisis “Gene Ontology”. Anotacidn de genes
12.1. Qué es la anotacion de un gen. Reglas basicas para una correcta anotacion.
12.2. Principales herramientas: Blast2GO, AmiGO, DAVID...

13. Interacion DNA-proteina.
13.1. Estudio de los elementos regulatorios “Cis” .
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13.2. Busqueda y prediccion de regiones promotoras o reguladoras dentro del
genoma.
13.3. ChIP_seq
14. Interaccion proteina-proteina
14.1. Explorar las bases de datos usando el BioGRID
14.2. Creacion de redes de interaccidon con el Cytoscape

15. Breve introduccion a la Biologia de Sistemas.

Habra exdmenes y ejercicios practicos que conformaran el 60% de la calificacidon
La presentacién de un trabajo al final de la materia sera el 25%
La asistencia y participacion conformara el 15% restante de la calificacion final.

Lecturas recomendadas:

Bioinformatics and Functional Genomics by Jonathan Pevsner (May 4, 2009)
Bioinformatics: Genes, Proteins and Computers (July 29, 2003) by Christine Orengo (Editor),
David Jones (Editor), Janet Thornton (Editor)

Referencias bibliograficas
Se entregara en el curso articulos recientes relacionados con la materia.

Formato DSE-CV-12 ' ]



