BIOINFORMATICA 2018-II

PROFESORES:

Dr. Mario Alberto Nufiez

Dra. Elsa Gongora Castillo

Dra. Aileen O’Connor Sanchez

Dr. Jorge Humberto Ramirez Prado

COORDINACION:
Dr. Jorge Humberto Ramirez Prado.

CREDITOS: 3

DURACION DEL CURSO:
60 horas. Del 8 de agosto al 26 de noviembre 2018.

HORARIO:

2 hiclase,

2 clases/semana,

Lunes y martes de 10:00 a.m. a 12:00 p.m.

JUSTIFICACION

En las ultimas décadas los avances logrados en las areas de la biologia molecular asi
como en las nuevas tecnologias de secuenciacion y ciencias gendémicas, han llevado
a un crecimiento explosivo en la informacién biolégica generada por la comunidad
cientifica. Esta enorme cantidad de informacion genomica a su vez ha creado la
necesidad absoluta de generar bases de datos para su almacenamiento,
categorizacion y organizacion asi como la creacion de herramientas informéaticas
especializadas para su manejo y analisis.

Desde un punto de vista biotecnologico las probabilidades de encontrar nuevas
enzimas con caracteristicas comercializables o el descubrimiento de nuevos genes
para la produccién de metabolitos o el mejoramiento genético de plantas se multiplican
exponencialmente con esta avalancha de informacién genémica. Sin embargo, sin las
herramientas informaticas adecuadas y las bases moleculares correctas, es imposible
un estudio eficiente de tales datos, convirtiéndose estos en un problema en lugar de
soluciones.

Es por lo anterior que las ciencias de la informacién y la computacion son una
herramienta fundamental para la biologia molecular y la biotecnologia conjuntandose
en nuevos campos de estudio conocidos como  “Biologia Computacional” o
“Bioinforméatica”.



El presente curso mostrara las metodologias bioinformaticas basicas asi como
variantes mas especializadas, con atencién a los conceptos de biologia molecular y
evolucion molecular en los que se basan sus modelos y algoritmos.

REQUISITOS:
El estudiante debera tener conocimientos basicos de biologia molecular.
OBJETIVO GENERAL:

Que el alumno conozca y aprenda el uso de metodologias modernas de
almacenamiento, y manipulacion de datos masivos de secuencias genéticas, asi como
la aplicacion de conceptos de biologia molecular y evolucion molecular para el analisis
de genomas, transcriptomas y metagenomas.

METODOLOGIA

El curso teorico/practico esta dividido en 30 sesiones de 2 horas cada una. Las
sesiones tedricas incluiran la exposicién por parte de los profesores de los conceptos
mas importantes del tema que seran luego aplicados en problemas representativos
durante las sesiones practicas del curso.

MODO DE EVALUACION

Durante el curso los diferentes profesores asignaran cada uno una calificacién basada
en presentaciones, discusiones de articulos, ejercicios y/o examenes (cada profesor
tendra libertad en este respecto). Las calificaciones independientes equivaldran al 5%
de la calificacion final.

El 80% restante de la calificacion final se asignard mediante la elaboracion de un
proyecto que sera evaluado a través de un reporte final tipo articulo cientifico. Los
profesores trabajardn con los estudiantes en las actividades del proyecto como parte
de los ejercicios de las sesiones, del 1 de octubre al 14 de noviembre. La sesion del
21 de noviembre serd para resolver dudas respecto al reporte final. La entrega del
reporte final sera para el lunes 26 de noviembre a las 11:59 p.m.

Para tener derecho a acreditar el curso es requisito haber asistido puntualmente al
80% de las clases.



TEMAS Y SUBTEMAS

l. INTRODUCCION.
8 de Agosto
Responsable: Dr Jorge Humberto Ramirez/Dra. Elsa Gongora. UBT. CICY

1.1 Biologia molecular béasica para bioinformatica
1.1.1 Moléculas portadoras de informacién: DNA, RNA y Proteinas.
1.1.2 Dogma central: Flujo de informacion en la célula.
1.1.3 Traduccion: El Caodigo Genético.
1.1.4 Historia/Cronologia de la bioinformatica.

Il. UNIX, MOTIVOS FUNCIONALES
Del 13 de Agosto al 10 de Septiembre
Responsable: Dr. Mario Alberto Martinez Nufiez. Fac. Ciencias. UNAM

2.1 Introduccién a SO UNIX y bash
2.1.1 Linea de comandos y utilerias linux
2.1.2 Introduccion a bash
2.1.3 Programacioén en bash
2.1.4 Ejercicios

2.2 Motivos funcionales
2.2.1 Perfiles y Modelos Ocultos de Markov
2.2.2 Motivos de Proteinas y prediccion de dominios
2.2.3 Herramientas bioinforméaticas

[l SECUENCIACION MASIVA, GENOMAS, RNA-SEQ Y SUS APLICACIONES
Del 12 Septiembre al 17 de Octubre
Responsable: Dra. Elsa Gdongora Castillo/Dra. Aileen O’Connor. UBT. CICY

3.1. Plataformas de Secuenciacion Masiva (12y 17 Sep)
3.1.2. Modo de secuenciacién (single-, pairend-read)
3.1.3. Cobertura
3.1.4. Formato fastq
3.1.5. Calidad de las secuencias

3.2. Secuenciacion y ensamblado de Genomas (17 y 19 Sep)
3.2.1. Generalidades
3.2.2. Ensamblado de DNA-seq
3.2.3. Prediccion de genes y anotacion
3.2.4. Casos de estudio

3.3. Metagendmica (24 y 26 de Sep)
3.3.1. Generalidades. Gendémica ambiental y su importancia.
3.3.2. Muestreo y secuenciacion.
3.3.3. Herramientas para andlisis metagenémicos (MG-RAST).

3.4 Secuenciacion y andlisis de RNA (RNA-seq) (1, 3, 8 y 15 oct)
3.4.1. Generalidades
3.4.1. Ensamblado de RNA-seq



3.4.2. Mapeo de Reads
3.1.3. Expresion y cuantificacion de la expresion génica
3.1.4. Expresion diferencial de Genes

EVOLUCION MOLECULAR Y FILOGENETICA

Del 17 de Octubre al 14 de Noviembre
Responsable: Dr. Jorge Humberto Ramirez Prado.

4.1. Bases de Datos
4.1.1 Tipos de Bases de Datos.

4.1.2.
4.1.3.

Bases de Datos biolégicas: GenBank, EMBL, etc.
Bases de Datos locales: MySQL.

4.2. Alineamiento de Secuencias

4.2.1.
4.2.2.
4.2.3.
4.2.4.
4.2.5.
4.2.6.
4.2.7.
4.2.8.
4.2.9.

Bases evolutivas

Homologia vs Similitud

Similitud vs Identidad

Matrices de substitucion

Alineamientos pareados de secuencias
Busqueda por similitud en Bases de Datos
Blsquedas heuristicas

BLAST

Alineamientos multiples de secuencias

4.2.10. Valores significativos en la estadistica de los alineamientos

4.3 Filogenética molecular

4.3.1.
4.3.2.
4.3.3.
4.3.4.
4.3.5.
4.3.6.
4.3.7.

Evolucién molecular

Filogenia de genes vs filogenia de especies

Tipos de representaciones de arboles filogenéticos
Métodos de construccién de arboles filogenéticos
Métodos basados en distancia

Métodos basados en caracteres

Programas filogenéticos

BIBLIOGRAFIA BASICA

Essential Bioinformatics by Jin Xiong,Cambridge University Press; ISBN-13: 978-
0521600828

Bioinformatics: Sequence and Genome Analysis by David W. Mount, Cold Spring
Harbor Laboratory Press; ISBN-13: 978-0879697129

Molecular Evolution and Phylogenetics by Mastoshi Nei and Sudhir Kumar, Oxford
University Press; ISBN-13: 978-0195135855

BIBLIOGRAFIA ESPECIALIZADA
Los articulos especializados de cada tema seran proporcionados por los profesores.



