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VISTO

La nota presentada por la Subcomisién de Doctorado del Departamento de
Computacion, mediante la cual elevalainformacion del curso de posgrado Topicos
sobre Algoritmos de Andlisis de Secuencias Biol6gicas parael afio 2022,

CONSIDERANDO

Lo actuado por la Comisién de Doctorado,

Lo actuado por la Comisién de Posgrado,

Lo actuado por este Cuerpo en lasesién realizada en el diade lafecha,

En uso de las atribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD

DE CIENCIASEXACTASY NATURALES



RESUELVE:

ARTICULO 1° Aprobar el nuevo curso de posgrado Topicos sobre Algoritmos de
Andlisis de Secuencias Biol6gicas de 40 horas de duracion, que sera dictado por el Dr.
Guillermo Turjanski.

ARTICULO 2°: Aprobar el programadel curso de posgrado Tépicos sobre Algoritmos
de Andlisis de Secuencias Biol 6gicas, que como anexo forma parte de la presente
Resolucién, para su dictado durante €l primer cuatrimestre de 2022.

ARTICULO 3°: Aprobar un puntaje méximo de dos (2) puntos parala Carrera del
Doctorado.

ARTICULO 4°: Disponer que de no mediar modificaciones en e programay lacarga
horaria, €l presente Curso de Posgrado tendra una vigencia de cinco (5) afios a partir de
lafecha de la presente Resolucion.

ARTICULO 5° Comuniquese a todos |os Departamentos Docentes, ala Direccion de
Estudiantes y Graduados, alaBibliotecade laFCEyN y ala Secretaria de Posgrado con
copiadel programaincluida. Cumplido pase a guarda temporal.

ANEXO

PROGRAMA

Topicos sobre Algoritmos de Andlisis de Secuencias Biol6gicas



El curso cubrira algunos de los algoritmos mas utilizados en la bioinformética para el
andlisis de secuencias hiologicas. Se hara hincapié en la aplicacion de los algoritmos en
términos de programas computacionales. Durante €l curso seran presentadosy
analizados problemas biol 6gicos vinculados al analisis de secuencias hioldgicas, con €
propésito de poner de relieve los puntos fuertes y débiles de los diferentes algoritmos
gue atacan dichos problemas. Se cubrirén los siguientes temas:

Algoritmos de ensamblado

* El problema bioldgico de la secuenciacion y ensamblado de genomas
* Reconstruccion de cadenas a partir de sus k-meros

* Fuerza bruta

* Representacion atraves de grafos. Camino hamiltoniano

* Grafos de de Bruijn

* Camino Euleriano

* Problemas abiertos

Alineamiento MUltiple de Secuencias
* El problema de alineamiento

* Alineamiento de a pares

* Programacion dindmica

* Métodos Iterativos

* Descubrimiento de Motivos

Busgueda de patrones repetitivos en secuencias
* Repeticiones exactas maximales

* Repeticiones exactas siper maximales, nesteadas y no nesteadas



* Cubrimiento y familiaridad

* Busgueda eficiente de patrones

Perfiles estadisticos para representar familias de proteinas basados en Modelos Ocultos
de Markov

* Modelos de Markov

* Estados ocultos en secuencias biol 6gicas

* Representacion estadistica de un conjunto de secuencias
* Algoritmo de Viterbi

* Probabilidad de secuencias observadas
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