BT750/CC72F: Bioinformatica

Introduccién: La informacién obtenida a partir de la secuenciacién de varios genomas bacterianos y
eucariontes, en conjunto con la tecnologia de analisis de expresion génica a gran escala desarrollada
en los tltimos afios, ha generado un cambio radical en la forma de estudiar muchos fenémenos
biologicos. La bioinformatica es la metodologia computacional que ha venido a organizar, analizar
interpretar la gran cantidad de datos que actualmente se estan generando en este campo.

Descripcién: Curso tedrico-practico destinado a alumnos de Postgrado en Ciencias de la

Computacion, Ingenieria, Biologias y de tltimos afios de licenciatura de programas afines.

Objetivo: Entregar fundamentos computacionales, matematicos y biotecnoldgicos para el andlisis e
interpretacion de secuencias de macromoléculas biologicas.

Metodologia: 12 clases tedricas (6 tedrico-practicas), 1 seminario y 2 pruebas parciales, 15

sesiones en total. Examen optativo.

Horario y Lugar: Miércoles de 4:15 a 7:15PM en la Facultad de Ciencias Fisicas y Matematicas,

Blanco Encalada 2120, sala a anunciarse.

Evaluacion: 2 pruebas parciales (70 %) y notas por tareas asignadas en clases tedricas (30 %). Ambas
evaluaciones deberan ser aprobadas en forma independiente.

Coordinador:

Juan A. Asenjo (Ingenieria)

Profesores: -

Ec. Ingenieria: Juan A. Asenjo, Ricardo Baeza, Alvaro Olivera, Ivan Rapaport

- Fc. Ciencias: Octavio Monasterio, Herman Silva, Carlos Jeréz, José Jaime Arbildua

- INTA: Mauricio Gonzalez

Profesor Auxiliar: Fernando Reyes (fereyes@ing.uchile.cl)

Calendario version
(23/7/2004)
CLASE
Ne DiA Titulo Resumen de Contenidos Profesor
-¢Para qué hacemos bioinformatica?. Organizacién del
1 28.07 [Presentacion y generalidades. curso. Gen6mica y Protedmica. Descripcion de algunos JAAy
recursos en la WWW. AO (Ing)
- Revisién breve de conceptos basicos en biologia
2 04.08 Revision de biologia molecular molecular. HS (Bio)
y Proyecto Genoma - Aplicacién de Bioinformética al Proyecto Genoma
Vegetal.
-Similitud, identidad y homologia entre secuencias.
Alineacién de una secuencia contra una base de datos.
-Rutinas de programaci6én dindmica. Nociones sobre
Fundamentos informaticos I algoritmos y matrices para alineacién. Dotplots. Matrices
3 11.08 que asignan puntaje y penalizacién. PAM, BloSum, otras. RBY (Ing)
- Nociones de ensamblaje de fragmentos de secuencias.
Alineacién multiple. Alineacién global y local.
- Estructura y manejo de bases de datos. Reportando una
4 18.08 BD Biolégicas, BLAST (NCBI) ysecuencia. Entrez, SRS Genebank, PDB, Swissprot, otros.| AO (Ing)

otras herramientas

-Usos y comparacién entre BlastP, BlastN, BlastX,




TblastN y Psi-Blast. (Otros...)

- ¢Para qué comparamos varias secuencias entre si?.
Filtracion y secuencias de baja complejidad. Ensamblaje

5 25.08 Fundamentos informaticos II de fragmentos RBY (Ing)
- Secuencias homélogas, ortélogas y paralogas. -
Construccion de arboles filogenéticos. Distancias.
Prediciendo la funcion de - ¢Para qué estudiamos estructura de macromoléculas?.
una macromolécula. Conceptos elementales sobre estructura de proteinas y
6 01.09 acidos nucleicos. Métodos experimentales.
Bases de datos de OM (Bio)
clasificacion estructural - Las bases SCOP, CATH, FSSP, NDB. Caracteristicas
7 08.09 PRIMERA PRUEBA PARCIAL
Modelaje de estructuras y de- Termodindmica y cinética del plegamiento de
8 22.09 unién de ligandos amacromoléculas. Modelaje estructural comparativo. OM (Bio)
macromoléculas Minimizacién de energia. Dindmica molecular.
9 29.09 SEMINARIO El programa Modeller de la RU. Aplicaciones JJA (Bio)
—Rearreglos de genomas
10 13.10 Fundamentos informaticos III —Prediccién de estructura secundaria RBY(Ing)
—Calculando con ADN
Prote6mica.
11 20.10 Realizando un analisis celular Proyectos de secuenciacion de genomas. Anotacion y CJ (Bio)
global “data mining”. Recursos WWW para predecir
organizacién y estructura de genes.
Ingenieria de proteinas. Mutagénesis sitio-dirigida en base
a modelos 3-D obtenidos de secuencia, homologia y bases
12 27.10  Aplicaciones en biotecnologia de datos. JAA (Ing)
Ingenieria metabdlica: uso de microarrays para validar
analisis de flujo metabdlico en sintesis de proteinas.
13 3.11 Tépicos avanzados Algoritmos para encontrar seflales en secuencias de ADN | IR (Ing)
Tecnologias de analisis a gran Expresion global de genes. Microarrays y Macroarrays. El
14 10.11  escala programa MAExplorer del NCI MG (INTA)
15 17.11 SEGUNDA PRUEBA PARCIAL
16 2411 EXAMEN

e-Mail alumnos:

mleyton@dcc.uchile.cl, triquelm@dim.uchile.cl

jacevedc@puc.cl
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