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Facultad de Ciencias Exactas y Naturales
Departamento de Quimica Bioldgica

DEPARTAMENTO DE QUIMICA BIOLOGICA

CURSO DE POSTGRADO O SEMINARIO

~

ANO: 2015

1) NOMBRE DEL CURSO/SEMINARIO: bioinformatica

2) NOMBRE Y APELLIDO DEL RESPONSABLE: Adrian Turjanski

IACI 16/3/2015 FECHA DE
"‘i f\! 17 ACION 7/7/2015
5) CANTIDAD DE HORAS TOTALES DE DICTADO:
a) TEORICAS:
b) SEMINARIOS:
¢) LABORATORIO:
4) CLASES TEORICAS-PRACTICAS: 120hs

6) FORMA DE EVALUACION: 2 Parciales

7) LUGAR DF DICTADO: Laboratorios del DC
$) PUNTAJE QUE OTORGA PA OCT: 5
9) N° DE ALUMNOS: Minimo: 5 Maximo: 40

10) ARANCEL PROPUESTO: 20
11) PROGRAMA ANALITICO Y BIBLIOGRAFIA DEL CURSO;

PROGRAMA ANALITICO - Bioinformati

s¥]

Bases de datos

Bases de datos de proteinas. Bases de datos de ADN. Bases de Datos 1rias (Genebank, EMBL, Swiss-Prot,
TrEMEBL. PDB). Base de Datos 2rias: Pfam, Gene-Ontology, Base de datos de Genomas. Algoritmos,
complejidad y heuristicas. Disefio y mantenimiento de bases de Datos.
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Analisis de secuencias

Introduccion de probabilidad y estadistica. Alineamiento global por pares. Alineamiento Miiltiple. Generacion de
Matrices de score. Dot-Plot. Programacién dindmica. PAM. BLOSUM. BLAST. FASTA. Busquedas por
similitud de secuencia. Patrones de secuencias y perfiles. Analisis de familias de proteinas. Filogenia molecular.
Identificacion y modelado de genes. Anilisis y comparacion de genomas. Analisis de variacion poblacional.
Clustal-W. Pfam. Prosite. Prints. Blocks.

Estructura de Proteinas

Conceptos basicos de interacciones atémicas (non-covalent, non-bonded): electrostdticas, puentes salinos,
uniones hidrégeno, Efectos del solvente. Interacciones hidrofébicas. Estructura de Proteinas y Conformacion.
Amino acidos: Caracteristicas funcionales de las cadenas laterales. Union peptidica. Estructura primaria.
Estructura secundaria: a-hélices, 3,¢-hélices, plegamiento [3. Estructura terciaria.

Métodos para la determinacion y estudio d r iomolécula

Métodos de prediccion de estructura secundaria. DSSP. Matrices de distancias. Rotdmeros. Threading. Modelado
comparativo. Métodos de prediccién de estructura terciaria ab-initio. Biusqueda de motivos estructurales.
Alineamiento 3D. Hashing geométrico. Evaluacion de calidad de modelos. What-Check. Clasificacion de
plegamientos. Métodos de determinacion de plegamientos. SCOP. CATH. Mecanismo de plegamiento de
proteinas. Teoria de plegamiento. Métodos de determinacion automadtica de plegamientos. CASP.

Interacciones entre biomoléculas

Bases moléculares de reconocimiento especifico. Interaccién proteina-proteina. Interaccion proteina-ADN.
Interaccion droga-proteina. Prediccion de interacciones. Prediccidn de estructuras. Monte carlo. Algoritmos
genéticos. Docking. Clustering. Métodos evolutivos. Bases de datos de interacciones. BIND. DIP.CAPRI.

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

Bases de datos: Bases de datos: Sitios Populares de Bioninformatica, Buisquedas en bases de datos: el NCBI y
entrez, Analisis de registros. Gene-Ontology.

Alineamiento I: Alineamiento de Secuencias: Dot-plot. Alineamiento, Buisqueda en base de datos por BLAST.

Alineamiento Multiple. Construccién de Arboles Filogenéticos (Caso real Kinasas). Bisqueda y uso de bases de
datos secundarias: PFAM.

Alineamiento II: Programacién de un algoritmo de alineamiento, andlisis y generacién de las matrices de
scoring.

Estructura de proteinas: Manejo de programas de visualizacién. Visualizacién de estructuras de proteinas.
Anilisis de motivos. Andlisis de interacciones entre biomoléculas. Uso del PDB, Entrez y PDBsum.

Prediccion de estructura de proteipas: Modelado Comparativo. Uso de Modeller. Ejemplos puntuales. Anélisis

por What-Check.

Interaccion proteina-ligando: Docking proteina ligando: (Caso real inhibicion Kinasas). Comparacion de
algoritmos.
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Docking proteina-proteina; Programas existentes. Prediccion mediante métodos rigidos de Docking proteina-
proteina (Casos simples). Métodos flexibles.

BIBLIOGRAFIA

e)

f)
g
h)
i)
1)

k)

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.

Structural Bioinformatics (Methods of Biochemical Analysis, V. 44)

Philip E. Bourne, Helge Weissig

Developing Bioinformatics Computer Skills. Cynthia Gibas, Per Jambeck.

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

Protein Structure Prediction - A Practical Approach, M. J. E. Sternberg editor, Oxfoed University Press,
1996.

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

VB de la Subcomisiégde Doctorado
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Referencia Expte. N* 495.500/08

Buenos Aires, 1 1 1AY 2015
VISTO:

la nota presentada por la Dra. Silvia Rossi, Directora del Departamento de Quimica Bioldgica, mediante la cual eleva la
informacién del curso de posgrado Bioinformatica, que sera dictado desde el 16 de marzo al 7 de julio de 2015 por el Dr. Adrian
Turjanski, con la colaboracién del Dr. Marcelo Marti, el Dr. Patrricio Craig y el Lic. Juan Pablo Arcon
CONSIDERANDO:

lo actuado por la Comisién de Doctorado,

lo actuade por la Comisién de 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 del curso de posgrédo Bioinformatica, obrante a fs 44 a 46 del expediente de la referencia.

Articulo 3°: Aprobar un puntaje méximo de cinco (5) puntos para la Carrera del Doctorado.

Articulo 4°: Comuniquese a la Direccion del Departamento de Quimica Biolégica y a la Biblioteca de la FCEyN {con fotocopia del
programa incluida). Comuniquese a la Secretaria de Posgrado (sin fotocopia del programa). Cumplido archivese.
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