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JUSTIFICACION

La Bioinformatica, el uso de técnicas computacionales, matematicas y estadisticas
para el andlisis, interpretacidn y generacion de datos bioldgicos y su aplicacion es
indispensable en la formacion del estudiante de biologia. Es un mecanismo para el
estudio de la biologia, ya que la masa total de informacidn que debe procesarse se
ubica muy lejos de la capacidad de la mente humana para revisar y analizar sin
ayuda, para entender de manera tan completa e integral como sea posible los
mecanismos moleculares que fundamentan la conducta de los organismos vivos. Los
estudiantes, mediante el conocimiento de los eventos moleculares implicados en la
transmision y expresion de la informacion genética en los seres vivos, podran

OBJETIVO GENERAL
Fomentar el andlisis critico orientado a la aplicacion de los fundamentos tedricos de la
bioinformatica a situaciones reales.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

« Ubicar al estudiante dentro del contexto histérico que dio lugar al nacimiento
de esta area del conocimiento.
« Proporcionar una vision global de las metodologias empleadas por la
bioinformatica y su aplicacién en casos particulares.
Identificar bases de datos utilizada en la biologia

« Reconocer la importancia de algunas bases de datos y su aplicacion en
biologia.

COMPETENCIAS

Contextualizacion del surgimiento y evolucién de la bioinformatica, de su
desarrollo y de su proyeccién tanto en el ambito de la investigacion basica
como de sus potenciales aplicaciones.

Comparacién y discernimiento de los procesos empleados en la bioinformatica
para el estudio de los organismos procariotas y eucariotas

Conocimiento de los fundamentos de las metodologias basicas empleadas en
bioinformatica, sus aplicaciones actuales y futuras.
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UNIDAD 1: Una panoramica general

HORAS DE HORAS DE TRABAJO
TEMA CONTACTO INDEPENDIENTE DEL
DIRECTO ESTUDIANTE
Concepto de la bioinformatica y sus
areas de aplicacion. 3 6
Bases de datos primarias, secundarias
y terciarias
UNIDAD 2: NCBI Entrez
HORAS DE HORAS DE TRABAJO
TEMA CONTACTO INDEPENDIENTE DEL
DIRECTO ESTUDIANTE
Pubmed 1 2
Nucleotidos 1
Proteinas 1
Transcritos 1 2
UNIDAD 3: Secuencias de ADN vy analisis de datos
HORAS DE HORAS DE TRABAJO
TEMA CONTACTO INDEPENDIENTE DEL
DIRECTO ESTUDIANTE
NCBI, EMBL, DDBJ 1 2
Alineamiento de Secuencias 2
Blast 4 8

UNIDAD 4: Homologia y Similitud (NCBI, EMBL, DDBJ)

HORAS DE HORAS DE TRABAJO
TEMA CONTACTO INDEPENDIENTE DEL
DIRECTO ESTUDIANTE
Homologia 3 6
Similitud
Secuencias homdlogas
Similitud en las secuencias 3 6
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UNIDAD 5: Disefio de oligonucle6tidos o primer

HORAS DE HORAS DE TRABAJO
TEMA CONTACTO INDEPENDIENTE DEL
DIRECTO ESTUDIANTE
PCRy RT-PCR 3 6
Anélisis de secuencias
Disefio de Oligonucleétidos Forward y
Rever
MRNA y cDNA 3 6
UNIDAD 6: Clonaje de DNA recombinante
HORAS DE HORAS DE TRABAJO
TEMA CONTACTO INDEPENDIENTE DEL
DIRECTO ESTUDIANTE
Disefio mapas de restriccién de 3 6
vectores utilizando software
Disefo de primer para la clonacién
Utilizacion de software en
comparacion de secuencias
Alineamientos 3 6
UNIDAD 7: Genes
HORAS DE HORAS DE TRABAJO
TEMA CONTACTO INDEPENDIENTE DEL
DIRECTO ESTUDIANTE
GENBANK
CODIGO GENETICO 3 6

Open Reading Frames (ORF)

tRNA

UNIDAD 8: Alineamiento de Secuencias y proteinas

HORAS DE HORAS DE TRABAJO
TEMA CONTACTO INDEPENDIENTE DEL
DIRECTO ESTUDIANTE
Alineamiento de secuencias
Alineamiento de secuencias multiples 12 24

Arbol filogenético

Clustal, Jalview
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UNIDAD 9: Andlisis comparativo de proteinas
HORAS DE HORAS DE TRABAJO
TEMA CONTACTO INDEPENDIENTE DEL
DIRECTO ESTUDIANTE

Alineamiento de secuencias de
proteinas
Alineamiento de secuencias multiples 12 24
Prosite
Pfam

METODOLOGIA

El curso se desarrollard mediante la discusion de material bibliografico referente a
cada tema, el cual debe ser revisado con anterioridad por los estudiantes para lograr
una adecuada participacion de los asistentes.

Se desarrollard un ejercicio de revision bibliografica personalizado, mediante el cual
se busca que el estudiante desarrolle destrezas en: busqueda bibliografica actual en
inglés, lectura y compresion de lectura de documentos de carécter cientifico,
redaccion de un documento donde se asuma una posicién critica frente al tema
seleccionado.

Se buscara reforzar todos los temas con el desarrollo de practicas con tecnologia
actual, con las cuales se pretende que el estudiante relacione e integre los conceptos
desarrollados en las sesiones tedricas.

Para el desarrollo de los temas se emplearan herramientas informaticas como
software, bases de datos y paginas web de interés cientifico especializadas en
genética y biologia molecular.

Para la evaluacion del curso se desarrollaran actividades como:

Evaluaciones précticas de los temas desarrollados.

Preparacion y presentacion de articulos cientificos por parte de los estudiantes de
forma individual.

Participacion en sesiones de discusidn de temas especificos revisados por todos los
asistentes.

Presentacién de informes de las practicas.

Desarrollo de trabajo de revision bibliogréfica.

BIBLIOGRAFIA DISPONIBLE EN UNIDAD DE RECURSOS BIBLIOGRAFICOS DE
LA UNIVERSIDAD DE PAMPLONA

GenBank at the NCBI (Bethesda, Maryland,USA).
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Entrez

The European Molecular Biology Laboratory (EMBL) Nucleotide Sequence
Database at the European Bioinformatics Institute (EBI) in Hinxton, near
Cambridge, UK http://www.ebi.ac.uk

The DNA Database of Japan (DDBJ) at the National Institute of Genetics in
Mishima, Japan.http://www.ddbj.nig.ac.jp.

The NCBI protein database (Entrez Proteins) - http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez)
SWISS-PROT- http://www.expasy.org/sprot

TrEMBL (Translated EMBL) - http://www.expasy.org/sprot).

PIR (Protein Information Resource) - http://pir.georgetown.edu



http://www.expasy.org/sprot
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BIBLIOGRAFIA COMPLEMENTARIA

Bases de datos de motivos
PROSITE -http://www.expasy.org/prosite,
The BLOCKS database- http://www.blocks.thcrc.org

Bases de datos de dominios
Pfam- http://www.sanger.ac.uk/Software/Pfam

The ProDom database- http://www.toulouse.inra.fr/prodom.html

NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG

The PRINTS database- http://www.bioinf.man.ac.uk/dbbrowser/PRINTS

Simple Modular Architecture Research Tool - http://smart.embl-heidelberg.de

Clusters of Orthologous Groups of proteins (COG) database, maintained at the

DIRECCIONES ELECTRONICAS DE APOYO AL CURSO

Scientific American
Journals:

Nature Genetics

Nature Reviews Genetics
PNAS

Microbiology and Molecular Biology Reviews
Nucleic Acids Research
Genetics

Science diret
Scopus



http://www.freemedicaljournals.com/link3.php?id=2544
http://www.freemedicaljournals.com/link3.php?id=2372

