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El alumno que apruebe el curso comprendera los problemas mas basicos que se
tratan en bioinformatica, su motivacion bioldgica, las soluciones algoritmicas mas
conocidas, y las herramientas bioinformaticas mas importantes disponibles.

Clases tedricas y trabajo practico del Un examen tedrico y un trabajo

alumno. practico individual, ponderados 50% y
50%, que deben aprobarse
separadamente.




Unidades Tematicas

Conceptos basicos de biologia molecular

Vida. Proteinas. Acidos nucleicos Comprender los conceptos [1] Cap 1.
(ADN, ARN). Los mecanismos de elementales de biologia [2] Cap 1.
la genética molecular. Cémo se necesarios para adquirir [3] Cap 1.
estudia el genoma. Bases de elementos de bioinformatica.

datos de secuencias.

Repaso al concepto de Comprender los conceptos [1] Cap 2.
algoritmo y programa. elementales de computacion [2] Cap 8.
Seudocddigo, estructuras de necesarios para adquirir
datos y recursion. Cadenas, elementos de bioinformatica.
hashing, secuencias, arboles y
grafos.

Comparacion y buisqueda de secuencias

Formas de comparar secuencias Comprender los  algoritmos | [1] Cap 3.
(global, local, semiglobal). basicos de alineamiento de | [2] Cap 8-10
Algoritmos basicos y extensiones. | secuencias y busqueda de | [3] Cap 6-7.
Comparacion de multiples homologias.

secuencias. Matrices PAM,

heuristicas FAST y BLAST.

4 Ensamblado de fragmentos de ADN

Significado bioldgico. Modelos. Comprender los conceptos de | [1] Cap 4.
Algoritmos. Heuristicas. ensamblado de ADN vy los | [2]Cap7.
algoritmos que se utilizan. [3] Cap 2.

|
Mapeo fisico de ADN

Significado bioldgico. Modelos. Comprender los conceptos de | [1] Cap 5.




Algoritmos. Heuristicas.

[2] Cap 6.
[3] Cap 3-4.

mapeo fisico de ADN vy los
algoritmos que se utilizan.

6 Arboles filogenéticos

Significado bioldgico. Caso de
caracteres binarios. Caso de dos
caracteres. Parsimonia y
compatibilidad. Algoritmos para
matrices de distancias. Acuerdo
entre filogenias.

[1] Cap 6.
[2] Cap 14.

Comprender la motivacion del
problema de reconstruir arboles
filogenéticos y los algoritmos
que se utilizan.

Prediccidn de estructura molecular

Significado bioldgico. Prediccion de
la estructura secundaria del ARN.
El problema de plegado de
proteinas. Threading de proteinas.

[1] Cap 8.
[2] Cap 13.

Comprender la motivacién de los
problemas de prediccion de
estructura  molecular y los
algoritmos utilizados.

B Reorganizacién de genomas

Significado bioldgico. El caso de
bloques orientados. El caso de
bloques no orientados.

Comprender la motivacién de los | [1] Cap 7.
problemas de reorganizacion de | [3] Cap 10.
genomas Y los algoritmos que se

utilizan.

B Herramientas bioinformticas

Bases de datos publicas de ADN
(ej. GenBank), de proteinas (€j.
Swissprot), y otras. Herramientas
bioinformaticas para busqueda en
secuencias, prediccion de
estructura, visualizacion, etc.

Conocer las herramientas vy | [2] Cap 8.
bases de datos mas importantes
para solucion de problemas

bioinformaticos.
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