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VISTO:

La nota presentada por la Direccién del Departamento de Computacion,
mediante la cual eleva la informacién del curso de posgrado Abordaje Computacional de
la Biologia Estructural de Proteinas - VISIT2024 para el afio 2024,

CONSIDERANDO:
lo actuado por la Comisién de Doctorado,
lo actuado por este Cuerpo en la sesion realizada el dia 26 de agosto de 2024,

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 Abordaje Computacional de la
Biologia Estructural de Proteinas - VISIT2024 de 24 horas de duracién, que sera
dictado por el Dr. Carlos Alberto Brizuela Rodriguez, con la colaboracién del Dr.
Ricardo Rodriguez.

ARTICULO 2°: Aprobar el programa del curso de posgrado Abordaje Computacional
de la Biologia Estructural de Proteinas - VISIT2024 que como anexo forma parte de
la presente Resolucion, para su dictado en el tercer bimestre de 2024.

ARTICULO 3°: Aprobar un puntaje mdximo de un (1) punto para la Carrera del
Doctorado.

ARTICULO 4°: Establecer un arancel d¢ CATEGORIA BAJA, estableciendo que
dicho arancel estara 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 Resolucién
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 Direccion de
Estudiantes y Graduados, a la Biblioteca de la FCEyN y a la Secretaria de Posgrado con
copia del programa incluida. Cumplido, pase COMPUTACION#FCEN y resérvese.



ANEXO

PROGRAMA

Familiarizar al participante con distintos problemas computacionales que tienen su
origen en biologia estructural de proteinas, asi como proporcionarle las herramientas
fundamentales para el anélisis y disefio de algoritmos para resolverlos.

Desarrollar habilidades para la re-ingenieria de algoritmos de acceso libre para manejar
y procesar datos provenientes de experimentos relacionados a la estructura de proteinas.

Temario:
1. Introduccién (3hs)

* Genotipo y fenotipo, ADN, ARN y proteinas

* Algoritmos para la bisqueda de secuencias en bases de datos
* Eventos relevantes en biologia estructural

* Andlisis de proteinas y protedmica (3hs)

* Base de datos de proteinas

* Estructura de los aminodcidos y las proteinas

* Patrones en proteinas

» Propiedades fisicas de las proteinas

* Técnicas experimentales para identificar proteinas
* Prediccién de estructura de proteinas (Shs)

* Plegamiento y prediccién de estructura en proteinas
* Empaquetamiento de la cadena lateral

* Modelado por homologia

* Modelado por enhebrado

* Modelado de primeros principios

* Modelado basado en aprendizaje de maquina

* AlphaFold2, ESMfold, Rosetta Fold, HelixFold

¢ Disefio Computacional de Proteinas (9hs)

* Definiciones del problema
* Disefio con columna vertebral fija
* Disefio basado en aprendizaje automaético



* Algoritmos y métodos para la identificacién y disefio de péptidos bioactivos
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