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Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales
Departamento de Quimica Biologica

DEPARTAMENTO DE QUIMICA BIOLOGICA

CURSO DE POSTGRADO O SEMINARIO

ANO: 2011

. 1) NOMBRE DEL CURSO/SEMINARIO: Intreducein=ada Bioinformatica Medgsar
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3) DOCENTES QUE COLABORAN EN EL DICTADO DEL CURSO: Marcelo Marti,

Nicolas Pregi.

2) NOMBRE Y APELLIDO DEL RESPONSABLE: Turjanski Adrian

4) FECHA DE INICIACION: 23-03-2011 FECHA DE FINALIZACION:8-07-2011

5) CANTIDAD DE HORAS TOTALES DE DICTADO: 120
a) TEORICAS:
b) SEMINARIOS:
¢) LABORATORIO:
d) CLASES TEORICAS-PRACTICAS: 120

6) FORMA DE EVALUACION: 2 Parciales

7) LUGAR DE DICTADO: Laboratorios de Computacion

8) PUNTAJE QUE OTORGA PARA EL DOCTORADO: 5

9) N° DE ALUMNOS: Minimo: 5 Maximo: 40

10) ARANCEL PROPUESTO: 20

11) PROGRAMA ANALITICO Y BIBLIOGRAFIA DEL CURSO: Adjuntado

P / Dra. ADALI PECCI
' , M DIRECTORA
1/ A f [ pt(.J‘ QUIMICABIOLOGICA

i FCE'YN.-UBA.
° Del Departanremnto-
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Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales
Departamento de Quimica Bioldgica
Pabellon I1 4° piso, Ciudad Universitaria
(1428) Buenos Aires, Argentina

PROGRAMA ANALITICO - Binfofmatisa Matecutar B Tafory) (¢

Bases de datos Primarias

Definicion de bases de datos primarias. Vision histérica de la creacion de las mismas.
Funcionamiento de las Bases de datos: indices, campos, métodos de busqueda.
Bases de datos de proteinas. Bases de datos de ADN. Ejemplos de bases de datos
primarias: Genebank, EMBL, Swiss-Prot, TrTEMBL, PDB

Andlisis de secuencias

Introduccion de probabilidad y estadistica. Alineamiento global por pares. Alineamiento
Mltiple. Generacion de Matrices de score (BLOSUM, PAM). Dot-Plot. Programacion
dinamica. Programas de alineamiento: BLAST. FASTA. Busquedas en bases de datos
por similitud de secuencia. Patrones de secuencias y perfiles. Filogenia molecular.
PSI-BLAST, PHI-BLAST, Mega-Blast.

Bases de datos Secundarias

Definicion de bases de datos secundarias. Construccion de bases de secundarias. El
problema de los falsos positivos/negativos. Modelos ocultos de Markov. Ejemplos de
bases de Datos secundarias: Pfam, Gene-Ontology, UniProt, PRINTS, ProSlte.
Algoritmos, complejidad y heuristicas. Disefio y mantenimiento de bases de Datos

secundarias.

Analisis Bioinformatico de Genomas
Ensamblado y anotacién de genomas, prediccion de genes, Bidireccional best Hits y
lterative predictive Blast. Base de datos de Genomas. Mapeo fisico de genes. Uso de

Genome Browsers (NCBI), Ensembl y Galaxy. Comparacion de Genomas.

Analisis Bioinformatico de datos high-troughput de microarreglos (MicroArrays)
Introduccion a los MicroArrays, Analisis estadistico de significancia de los datos,

Analisis de expresion por MicroArrays, definicion de estado metabolico (expresoma,
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proteoma y metaboloma), MicroArrays especificos sobre splicing alternativo (exon

arrays, splicing sensitive arrays), MicroArrays de Glicomica.

Metagenomica y Metabolomica
Introduccién a la metagenomica, secuenciacién de proxima generacion. Anotacion y
analisis de metagenomas. Introduccion a la Metaboldémica, analisis de vias y estados

metabodlicos. Uso de Base de datos KEGG.

Bionformatica Estructural
Repaso de Estructura de Proteinas. Prediccion de estructura secundaria, DSSP.

Analisis bioinformatico de estructuras, alineamiento estructural. Prediccion de
estructura terciaria. Threading. Modelado comparativo. Métodos ab-initio. Busqueda de

motivos estructurales.

Interacciones entre biomoléculas

Bases moleculares de reconocimiento especifico. Interaccion proteina-proteina.
Interaccion proteina-ADN. Interaccién droga-proteina. Prediccion de interacciones.
Prediccion de estructuras. Monte Carlo. Algoritmos genéticos. Docking. Clustering.

Métodos evolutivos. Bases de datos de interacciones. BIND. DIP.CAPRI.
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Universidad de Buenos Aires
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Departamento de Quimica Biologica
Pabellon 11 4° piso, Ciudad Universitaria
(1428) Buenos Aires, Argentina

PROGRAMA TRABAJOS PRACTICOS

Perfil de los Trabajos Practicos: 2 veces por semana (3 hrs/dia trabajo). 6 semanas.

Bases de datos Primarias : Bases de datos Primarias: Sitios Populares de

Bioninformatica, Busquedas en bases de datos: el NCBI y entrez, Analisis de registros.

Gene-Ontology.

Alineamiento |: Alineamiento de Secuencias: Dot-plot. Alineamiento, Busqueda en

base de datos por BLAST. Alineamiento Multiple. Construccion de Arboles
Filogenéticos (Caso real Kinasas). Busqueda y uso de bases de datos secundarias:
PFAM.

Alineamiento |l: Programacion de un algoritmo de alineamiento, analisis y generacion

de las matrices de scoring.

Bases de datos Secundarias: Busquedas y navegacion en PFAM, Prosite,

construccion de patrones, interrelacion entre las bases.

Prediccion de genes: Algoritmos de prediccion de genes, Glimmer, Blast-Extended

Repraze. Determinacion de la calidad y confianza de la prediccion.

Andlisis y anotacién de genomas: Estudio de los mapas fisicos de genomas (Genome

Browser del NCBI), ensamblado y anotacién de genomas.

Andlisis de resultados de microarreglos: Analisis de resultados de microarreglos de

expresion, signifcancia de los datos, asociacién a estados metabdlicos segun KEGG

Estructura de proteinas: Manejo de programas de visualizacién. Visualizacion de

estructuras de proteinas. Andlisis de motivos. Andlisis de interacciones entre

biomoléculas. Uso del PDB, Entrez y PDBsum.
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Prediccion de estructura de proteinas: Modelado Comparativo. Uso de Modeller.

Ejemplos puntuales. Analisis por What-Check.

Interaccion proteina-ligando: Docking proteina ligando: (Caso real inhibicion Kinasas).

Comparacion de algoritmos.

BIBLIOGRAFIA

e Bioinformatics: A Practical Guide to the Analysis of Genes and Proteins.
Andreas D. Baxevanis, B. F. Francis Ouellette.

* Bioinformatics: Sequence and Genome Analysis. David W. Mount.

e Structural Bioinformatics (Methods of Biochemical Analysis, V. 44)
Philip E. Bourne, Helge Weissig

« Developing Bioinformatics Computer Skills. Cynthia Gibas, Per Jambeck.

e Statistical Methods in Bioinformatics. Warren J. Ewens, Gregory R. Grant

e Protein Structure Prediction - A Practical Approach, M. J. E. Sternberg editor,
Oxfoed University Press, 1949¢.

= Introduction to Protein Structure,C. Branden and J. Tooze Garland Publishing, Inc.
New York aind London, 1999.




Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Referencia Expte. N° 495.500/2008

— Buenos Aires, 25 JUL 2013

la nota de fecha 23/02/2011 presentada por la Dra. Adali Pecci Directora del
Departamento de Quimica Biologica, mediante la cual eleva al Sefior Decano informacion del
curso de posgrado BIOINFORMATICA, que dicta el Dr. Adrian Turjanski; en el primer cuatrimestre

de 2011 (23/03/2011 al 08/07/2011) en el Departamento de Quimica Biologica con la colaboracion
de Marcelo Marti y Nicolas Pregi

CONSIDERANDO:

lo actuado por la Comision de Doctorado de la FCEN del 21/06/2011

lo actuado por la Comision de Ensefianza, Programas, Planes de Estudio y Posgrado,
lo actuado por este cuerpo en Sesion Ordinaria realizada en el dia de la fecha,

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

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

Articulo 1% Autorizar el dictado del curso de posgrado BIOINFORMATICA, de 120 hs. de
duracion.

Articulo 2% Aprobar el programa (obrante a fs 22) del curso de posgrado BIOINFORMATICA
Articulo 3% Ratificar un puntaje maximo de cinco (5) puntos para la Carrera del Doctorado.

Articulo 4% Aprobar un Arancel de 20 Modulos. Disponer que los fondos recaudados por el
dictado del curso deberan ser utilizados segun lo dispuesto en la Resolucion 072/2003.

Articulo 5% Comuniquese a la Direccion del Departamento de Quimica Biologica, a la
Subsecretaria de Postgrado y a la Biblioteca de Ia FCEN con fotocopia del programa incluida.

Cumplido Archivese.
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Resolucion CD N°
SPimed/21/06/2011

Dr. JAVIER P

as~RETARIO ACADEMICO
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