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Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Ciixdad Auténoma de Buenos Aires, 2 5 NOV 2019

VISTO
La nota a fojas 1 presentada por el Secretario Académico del Departamento de Quimica

Biolégica, mediante la cual eleva la informacién deI curso de posgrado Bioinformdtica Avanzada
para el afio 2020,

CONSIDERANDO
Lo actuado por la Comisién de Doctorado,
Lo actuado por la Comisién de Posgrado,
Lo actuado por la Comisién de Presupuesto y Administracion,
Lo actuado por este Cuerpo en la sesion realizada en el dia de la fecha,
En uso de las atribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD
DE CIENCIAS EXACTAS Y NATURALES
RESUELVE:

. ARTICULO 1° Aprobar el nuevo curso de posgrado Bioinformaitica Avanzada de 50 horas de
duracién, que serd dictado por el Dr. Marcelo Marti. :

ARTICULO 2°: Aprobar el programa del curso de posgrade Bioinformética Avanzada obrante a
fs. 11/12 para su dictado entre marzo y abril de 2020.

ARTICULO 3°: Aprobar un puntaje maximo de tres (3) puntos para la Carrera del Doctorado.

ARTICULO 4° Aprobar un arancel de $500 (pesos quirtientos), estableciendo que dicho arancel
estard sujeto a los descuentos y exenciones estipulados mediante la Resolucién CD N° 1072/19.
Disponer que los fondos recaudados ingresen en la cuenta presupuestaria habilitada para tal fin, y
sean utilizados de acuerdo a la Resolucion 072/03.

ARTICULO 5° Disponer que de no mediar modificaciones en el programa, la carga horaria y el
arancel, el presente Curso de Posgrado tendrd una vigencia de cinco (5) afios a partir de la fecha de
la presente Resolucién.

ARTICULO 6°: Comuniquese a todos los Departamentos Docentes, a la Direccién de Estudiantes
y Graduados, a la Direccién de Movimiento de Fondos, a la Direccién de Presupuesto y
Contabilidad, a la Biblioteca de la FCEyN y a la Secretaria de Posgrado con copia del programa
incluida. Cumplido, archivese.

RESOLUCION CD N° 2877
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No posee

Contemdos Python y Blopython Estructura de un programa de python Manejo de secuenc1as
Alineamiento de a pares y mdltiple de secuencias (ClustalW, Muscle, BLAST). Manejo y acceso a las
base de datos hioinforméticas. Manejo y acceso de estructuras de biomoleculas. Lectura/escritura de
archivos PDB. Representacién de la estructura en Biopython. Modelos Ocultos de Markov. Utilizacién
de HMMER. Filogenia con Bio.Phylo. Andlisis de grafos y clusterizacién. Manejo de datos de NGS.
Médulos de GATK.

Unidad 1) Python y Biopython.

Estructura de un programa de python, variables, listas, loops, condicionales, operaciones
l6gico/algebraicas, entrada/salida de datos madulos, funciones. Bibliotecas (numpy, pandas, etc)
Entorno de programacion Jupyter notebook. Que es Biopython? Instalacién de Biopython. Quick Start.

Unidad 2) Manejo de secuencias'.
Secuencias y alfabetos, transcripcion, traduccion, Creacién de registros de tipo Seq (formato FASTA,
genebank). Alineamiento de a pares y multiple de secuencias (ClustalW, Muscle, BLAST).

Unidad 3) Manejo y acceso a las base de datos bioinforméticas
Acceso y bajada de NCBI. Swiss-Prot y ExPASy, Prosite. PubMed

Unidad 4) Manejo y acceso de estructuras.

Modulo PDB. Lectura/escritura de archivos PDB. Representacion de la estructura en Biopython.
Navegando una estructura. Andlisis estructurales (distancias, angulos, dihedros) Superposicion
estructural. Acceso al PDB.

Unidad 5) Modelos Ocultos de Markov.
Utilizacion de HMMER. Problema de entrenamiento (hmmbuilkd, hmmcalibrate, hmmemit). Problema
de alineamiento (hmmalign). Busqueda en bases de datos (hmmserarch, hmmfetch, hmmpfam).

Unidad 6) Filogenia con Bio.Phylo
Construccion de arboles filogenéticos. Colorear ramas de los arboles. Busqueda y modificacion de
arboles

Unidad 7) Andlisis de grafos y clusterizacion.

Construccion de grafos. Bases de datos mapeadas sobre grafos (KEGG, String). Andlisis de grafos
(centralidad, choke point). Funciones de distancia. Clusterizacién Jerarquica. Analisis de componentes
principales.
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* | Médulos de GATK. Mapeo, Alineamiento y llamado de Variantes. VQSR. Anotacién de VCF. *
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Trabajo Practtco 1) ManEjo De secuencaas
Los alumnos deberan programar alguno(s) de los siguientes ejercicios:

i) Programar buscador de ORFs

i) Programar todas las mutaciones generadas por el cambio de 1 base de cada codon (programar
todas las mutaciones de 1 aminoé&cido posibles)

iii) Hacer estadistica de probabilidad de mutaciones en base a codones

iv) Generar secuencia de ADN/Proeteina al azar

Trabajo Préactico 2) Manejo y acceso de estructuras.

. Los alumnos deberan programar alguno(s) de los siguientes ejercicios:
Ejercicios Cargar PDB calcular

i) calcular radio de giro

ii) Mapa de contactos

iif) Residuos de superficie vs interior

iv) Estructura secundaria

Trabajo Practico 3) Manejo y acceso de estructuras.

Los alumnos deberan programar alguno(s) de los siguientes ejercicios:
i) Mapear features de Uniprot sobre el PDB

ii) Buscador de variantes de uniprot en EXAC

Trabajo Préctico 4) Mineria de datos y HMMs

Los alumnos deberan programar alguno(s) de los siguientes ejercicios:

i) Hacer mineria de secuencias con un HMM calculado propésito especifico
i) Dada una secuencia determinar dominios, analizar features asociadas.

Trabajo Préactico 5) Variantes Anotacion
Los alumnos deberan programar alguno(s) de los siguientes ejercicios:
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