UNIVERSIDAD DE GUADALAJARA \\Y
CENTRO UNIVERSITARIO DE LA CIENEGA

DEPARTAMENTO DE CIENCIAS TECNOLOGICAS

MATERIA: BIOINFORMATICA
CLAVE DE LA MATERIA:

ELABORADO POR ACADEMIA DE AGROBIOTECNOLOGIA

OCOTLAN, JALISCO

Perfil del docente: Lic. en Biologia, Biotecnologia, Quimico Farmacobidlogo,
Ingeniero Agrénomo o formacién afin en el area biolégica

% MMMﬁJ

Fecha de Actualizacién: 21 / Enero / 2015
QFB. Luis Alfonso Mufioz Miranda

%2 peyg: (ol Bt B T o



y
}
!
%

PRACTICA 60 h \)\

TOTAL 100 h
CREDITOS 9
TIPO DE CURSO Tedrico-Practico
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PRERREQUISITOS Ingenieria Genética y Biologia
Molecular
MATERIA SUBSECUENTE Ninguna

SISTEMA DE EVALUACION:
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OBJETIVO GENERAL:

El alumno adquirird conocimientos que le permitiran comprender los
fundamentos y aplicaciones de las herramientas bioinformaticas empleadas para
el estudio, analisis e interpretacion de bases de datos bioldgicas, con la finalidad
de utilizar estos instrumentos para el conocimiento y aplicacion en procesos

biotecnolégicos.
CONTENIDO TEMATICO: g
g
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UNIDAD I. INTRODUCCION A LA BIOINFORMATICA
Objetivo particular: Conocer los aspectos generales en los que se desarrolla la
Bioinformatica.

1.1 Concepto de Bioinformatica
1.2 Areas afines a la Bioinformatica
1.3 Resena Historica de la Bioinformatica

UNIDAD Il. CONCEPTOS BASICOS DE BIOLOGIA MOLECULAR
Objetivo particular: Conocer los conceptos basicos de Biologia Molecular en los
cuales se fundamenta el desarrollo de la Bioinformatica.

2.1. DNA, genes e informacion genética
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2.2. Caracteristicas estructurales de la molécula del DNA /
2.3. Flujo de la informacion genética: el dogma central de la Biologia Molecular
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UNIDAD [Il. INTRODUCCION A LAS BASES DE DATOS BIOLOGICAS
Objetivo particular: Conocer las bases de datos primarias y secundarias
necesarias para la busqueda de secuencias de acidos nucleicos y proteinas.

3.1 Concepto de base de datos
3.2 Descripcion de formatos de secuencias.
3.3 Obtencion de datos a partir de bases de datos primarias. ~\
3.3.1 Bases de Datos de ADN \X'
3.3.1.1 National Center of Biotecnology Information
3.2.1.2 GenBank
3.2.1.2 European Molecular Biology Laboratory
3.2.2.1 European Bioinformatics Institute
3.2.1.3 DNA DataBank of Japan
3.3.2 Bases de datos de proteinas
3.3.2.1 UniProt (Universal Protein)
3.3.2.2 PIR (Protein Information Resource)

UNIDAD IV. BUSQUEDA DE SIMILITUDES DE SECUENCIAS EN BASES DE

DATOS
Objetivo particular: Conocer los algoritmos necesarios para la busqueda de
alineamientos para la comparacién de secuencias.

4.1 Introduccién a la basqueda de similitudes en bases de datos

4.2 Algoritmos heuristicos FASTA y BLAST (Basic Local Alignment Search Tool)
4.3 Basqueda de similitudes en bases de datos con FASTA y BLAST

4.4 Interpretacion estadistica de los resultados de busquedas en bases de datos

Objetivo particular: Conocer las herramientas bioinformaticas para el
alineamiento de secuencias.

5.1 Introduccion al alineamiento multiple de secuencias

5.2 Clasificacién de las técnicas para la produccién de alineamientos multiples
5.3 Editores de alineamientos

5.4 Técnicas para evaluar la calidad de alineamientos multiples

UNIDAD V. ALINEAMIENTO MULTIPLE DE SECUENCIAS g
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UNIDAD VI. ANALISIS FILOGENETICO DE DATOS MOLECULARES
Objetivo particular: Conocer las herramientas para la construcciéon de arboles
filogenéticos.

6.1 Introduccion y conceptos generales del andlisis filogenético

6.2 Relacion entre el alineamiento mdltiple y el analisis filogenético

6.3 Arboles filogenéticos, modelos evolutivos :
6.4 Métodos filogenéticos basados en la medicién de distancias "
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inerpretacion de estructuras proteicas.

7.1 Introduccién a la prediccion de la estructura de proteinas

7.2 Clasificacion de proteinas. Niveles de estructura. Descripcién de los

componentes estructurales de proteinas :

7.3 Bases de datos de clasificacion de estructuras \
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