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3.- DOCENTES: 
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4.- CARRERA de DOCTORADO 

5.- AÑO: 2018 	 CUATRIMESTRE/S: 2do. Cuatrimestre 

6.- PUNTAJE PROPUESTO PARA CARRERA DE DOCTORADO: 3 

7.- DURACIÓN (anual, cuatrimestral, bimestral u otra): Cuatrimestral 

8.- CARGA HORARIA SEMANAL: 

Teóricas: 2hs 
Problemas:  Ohs  
Laboratorio: 2hs 
Seminarios:  Ohs.  
Teórico — Práctico:  Ohs  
Salida a Campo:  Ohs  

9.- CARGA HORARIA TOTAL: .4hs x 16 semanas = 64hs 

10.- FORMA DE EVALUACIÓN: Trabajos de laboratorio y examen final escrito 

11.- PROGRAMA ANALÍTICO: 

El curso cubrirá algunos de los algoritmos más utilizados en la bioinformática para el 
análisis de secuencias biológicas. Se hará hincapié en la aplicación de los algoritmos en 
términos de programas computacionales. Durante el curso serán presentados y analizados 



problemas biológicos vinculados al análisis de secuencias biológicas, con el propósito de 
poner de relieve los puntos fuertes y débiles de los diferentes algoritmos que atacan dichos 
problemas. Se cubrirán los siguientes temas: 

• Alineamiento utilizando programación dinámica:  Needleman-Wunsch, Smith-
Waterman  

• Heurísticas de alineamiento  multiple  
• Algoritmo  BLAST  y sus variantes (BLASTN, BLASTP, PSI-BLAST):  Búsquedas 

por similaridad de secuencia en bases de datos. 
• Búsqueda de patrones repetitivos en secuencias:  Maximal Repeats,  Super  Maximal 

Repeats  
• Perfiles estadísticos para representar familias de proteínas basados en Modelos 

Ocultos de Markov 
• Clustering  de secuencias: algoritmo de Hobohm 
• Algoritmos de ensamblado parte I: k-mers 
• Algoritmos de ensamblado parte II: Grafos de De Bruijn 
• Algormitmos de identificación de genes:  Glimmer,  GeneMark,  Prodigal.  
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