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10.- FORMA DE EVALUACION: Seminario, trabajos de laboratorio, trabajo practico final

11.- PROGRAMA ANALITICO (adjuntarlo).
12.- BIBLIOGRAFIA (indicar titulo del libro, autor, Editorial y afio de
publicacion)(adjuntada)
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Introduccién a la Biologia Computacional L o

11.- PROGRAMA ANALITICO (adjuntarlo).

Programa:

1. Conceptos bésicos de biologia molecular e introduccién a los recursos biolégicos.
Arquitectura de proteinas. Introduccién a la estructura DNA. Genética. Visién de los
objetivos del proyecto Genoma. Incumbencias de la bioinformética. Glosario de términos
genéticos.

.3 Nociones bésicas de algoritmos y bases de datos para alumnos que no son de la
carrera de computacion.
3, Alineamiento de secuencias. Modelos de scoring, Programacién dindmica con

modelos complejos, algoritmos heuristicos, modelos de Markov y Hidden Markov.
Comparaciones locales y globales. Alineamiento de miltiples secuencias.

4. Comparaci6n de secuencias y prediccion de estructuras de proteinas en base de datos
biol6gicas. Algoritmos de programacién dindmica en la web. Implementacién de Smith-en
hardware Kestrel, Decypher. Motores de busqueda BLAST y FASTA. Bases de Datos de
consulta: Genbank, Swiss-Prot, PDB, Medline. Visualizacién en Biologia Molecular:
Medical Entity Subject Heading (MESH) Browser, PROSITE database (PRODOC).

3 Computacion basica con estructuras biolégicas en 3D. Prediccién de estructuras
terciarias. Protein Folding. Analisis estructural.. Anélisis de estructuras RNA. Prediccién de
estructuras RNA. Modelos de covarianza. Folding RNA. Més Recursos en la web para
prediccion de estructuras: servidores SCOP, DALI, LOCK, UCLA y Zuker para RNA
folding. Recursos FSSP,

6. Construccién de arboles filogenéticos. Construccién de arboles a partir de medidas
de distancias, parsimonia, modelos probabilisticos evolutivos, comparacién de métodos
probabilisticos y no probabilisticos.

p Redes genéticas. Co-expresion y regulacion de genes.

8. MICROARRAY. Métodos de analisis de los datos(Clustering, machine learnig, etc.)
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