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PRESENTACION DEL CURSO

Estudiantes de posgrado con intereses afines a aspectos de ecologia evolutiva, biologia
molecular y bioquimica. Es aconsejable contar con un aula de computo con acceso a internet.
Y que los alumnos tengan conocimientos basicos de bioquimica y genetica.

OBJETIVO GENERAL

Tiene como objetivo lograr que el alumno conozca las tendencias en genémica asi como
fundamentos basicos y metodologias mas comunes en el analisis y caracterizacion molecular
tanto de genes como proteinas. Los alumnos usaran informacion de colecciones privadas y
publicas en conjuncion con herramientas computacionales disponibles publicamente en la red
y desde instalaciones locales de software.

OBJETIVOS PARTICULARES

Se utilizara este conocimiento para responder cuestiones de caracter ecoldgico y
evolutivo.

PERFIL DE EGRESO

Se espera que los alumnos desarrollen la capacidad de analizar y elucidar mecanismos
genéticos que tienen el potencial de modular e.i la viabilidad de las poblaciones, cambios en
las comunidades, diversidad fenotipica o cambios en la composicion de moléculas de defensa
provocados por la interaccién con el ambiente.

COMPETENCIAS PROFESIONALES

El alumno tendra capacidad para:
e De generar informacién biolégica apartir del andlisis de datos proteomicos vy
gendémicos.
o Aplicar diferentes software especializados para el analisis de datos
e Analizar y evaluar la pertinencia de los métodos utilizados
Derivar conclusiones a partir de resultados de andlisis

METODOLOGIA DEL CURSO (modalidad el proceso ensefianza aprendizaje)

Duracién semestral, dos horas por sesion semanal, donde los primeros 40 minutos se




contempla introducciones teoricas y metodoldgicas y el tiempo restante estan destinadas a
gue los alumnos bajo supervision, Los alumnos a lo largo del semestre desarrollaran un
proyecto de investigacion de preferencia con moléculas de su interés. Se promovera la lectura
y discusion de articulos actuales para reforzar las clases teorico practicas.

CRITERIOS DE EVALUACION

Participacion en practicas 30 %
Proyecto de investigacion 40 %
Seminario de investigacion 30 %
TOTAL 100 %

Para acreditar el curso es necesario contar con 80% de asistencia al curso,

CONTENIDOS TEMATICOS

1.- Introduccién a la bioinformatica
Técnicas de secuenciacion de ADN y analisis
Principales bancos y bases de datos en biologia molecular

2.- Coleccion de datos, andlisis de secuencias de cDNA

Busquedas en bases de datos BLAST y FASTA, ESTs
Ejercicios de prediccién de genes
Anotacion de genes y proteinas

3.- Prediccién de la estructura de las proteinas

Conceptos de estructura de proteinas y funcion biologia
Identificacion de dominios en proteinas: SMART, Superfamily, PFAM
Prediccién de estructura secundaria: EXPASy, JPRED, PHD, Psipred.
Ventajas y desventajas en la prediccién de estructura tridimensional.
Visualizacion de estructuras tridimensionales de proteinas.

4.- Conceptos basicos de inferencia filogenética usando genesy proteinas
Terminologia

Eleccidn de algoritmos 6ptimos de alineamiento

Alineamiento de dos secuencias

Alineamientos multiples de secuencias

Métodos de reconstruccién filogenética basados en distancias:

BIBLIOGRAFIA RECOMENDA

DNA Sequencing: From Experimental Methods to Bioinformatics
Luke Alphey

Problems and Solutions in Biological Sequence Analysis
Mark Borodovsky and Svetlana Ekisheva

Structural Bioinformatics
Philip E. Bourne, Helge Weissig

Discovering Genomics, Proteomics, and Bioinformatics
A. Malcolm Campbell, Laurie J. Heyer



Protein Bioinformatics: An Algorithmic Approach to Sequence and Structure Analysis
Ingvar Eidhammer, Inge Jonassen, William R.T. Taylor

Microarrays for an Integrative Genomics
Isaac S. Kohane, Alvin Kho, Atul J. Butte

COLECCION DE DATOS Y ANALISIS DE GENES HOMOLOGOS

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://www.ncbi.nIm.nih.gov/
http://www.iridiangenomes.org
http://www.marinegenomics.org/tools

http://genome.jgi- psf.org/
ANOTACION Y MOLECULAR CARACTERIZACION DE GENES Y PROTEINAS

https://fungalgenome.concordia.ca/tools/OrfPredictor.html
http://www.blast2go.de/
http://www.geneontology.org/GO.tools.annotation.shtml
http://expasy.org/tools/

http://merops.sanger.ac.uk/
http://www.cbs.dtu.dk/services

http://www.sanger.ac.uk/
http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/

http://smart.embl- heidelberg.de/smart/set_mode.cgi?NORMAL=1

PROGRAMAS SUGERIDOS PARA ANALISIS FILOGENETICOS

http://ftp.ism.ac.jp:8000/ISMLIB/MOLPHY/
http://www.datamonkey.org/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/clustalw2/index.html
http://mrbayes.csit.fsu.edu/

ARTICULOS A LEER POR LOS ALUMNOS

Yang, Z., I-TASSER server for protein 3D structure prediction. BMC Bioinformatics 2008, 9 (40)

Wegrzyn, J. L.; Drudge, T. M.; Valafar, F.; Hook, V., Bioinformatic analyses of mammalian 5'-
UTR sequence properties of mMRNAs predicts alternative translation initiation sites. BMC
Bioinformatics 2008, 9 (232), doi:10.1186/1471-2105-9-232

Katzman, S.; Barrett, C.; Thiltgen, G.; Karchin, R.; Karplus, K., PREDICT-2ND: a tool for
generalized protein local structure prediction. Bioinformatics 2008, 24 (21), 2453-2459

Barrett, A. J., Bioinformatics of proteases in the MEROPS database. Curr Opin Drug Discov
Devel. 2004, 7 (3), 334-341.



