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I - IDENTIFICACION
1. Asignatura : Electiva 1: Biocomputacién
2. Semestre . Séptimo
3. Horas semanales . 7 horas
3.1. Clases teéricas . 5 horas
3.2. Clases practicas  : 2 horas
4. Total real de horas disponibles: 112 horas
4.1. Clases tadricas : 80 horas
4.2, Clases practicas  : 32 horas
H. - JUSTIFICACION

i la década de tos 70's, la electroforesis en gel era una novedosa técnica que perm!tlé un rapido desarrollo de_la biclogia
J:'u;ggﬂ?az,z?ﬁo%icieggo una gran cantidad de datos en bruto. Por ello fug nece_sa{io.coqtar con a_lgorltn?qs compu[tao;ior(a:aEes Z?gf:?cﬁ %aorz
ef andlisis de los datos generados, lo cual motive el surgimiento del drea interdisciplinaria cige B:omfo‘rmahca o Bio qg ad don;ptos ener.ados
el advenimiento de las maquinas de secuenciacion de siguiente generacion (NGS por sus slglas en inglés), la cantida rte te; % onerados
es ain mayor. Por eilo, el andlisis computacional de los da;toséqu: se tgeréertan ;;[ggic\;ielto cada vez mas importante, y g
desarrollando muchas herramientas y madelos para la interpretacidn de estos datos . » _

La Biologia Computacional consiste en e| desarrollo y aplicacién de métodos tedricos y de aqéllsm de datos, modetado matematico y
técnicas de simulacion computacional para el estudio de sistemas bioldgicos, conductuales, ¥ sociales.

.- OBJETIVOS

¢ Describir tos distintos problemas computacionales que tienen su origen en a Biologla Molecular.
¢ ldentificar las herramientas fundamentales para el analisis y disefio de algeritmos.

V.- PRE-REQUISITOS

Para cursar el alumna debe aprobar ef 55 % de los créditos.

V.- CONTENIDO

5.1. Unidades programaticas

Introduceion a a Biologfa Molecular.
Correspondencia Exacta {Exact Matching).
Blsqueda Exhaustiva.

Algoritmos Voraces,

Algoritmos en Grafos,

Programacién Dinamica.

Algunos Desaflos en Biocomputacion

NoOoh e

8.2. Desarrollo de las unidades programéticas

1. introduccion a la Biologia Molecular

1.1. ADNy Protelnas

1.2. El dogma central de la biclogia

1.3. El cédige genético

1.4, Control de Ia expresion de genes
2. Correspondencia Exacta (Exact Matching)
2.1. Introduccign
2.2, El método naive (simple)
2:3. Métodos cldsicos: Boyer-Moore ¥ Knuth-Morris-Pratt
Blsqueda Exhaustiva
3.1, Mapas de restriccion
3.2. Algortitmos para Ia construccidn de mapas de restriccisn
3.3. Motivos reguladores en secuencias de ADN
3.4, Blsqueda de motivos
Algoritmos Voraces
4.1. Re-arreglo de genomas
4.2, Re-arreglo mediante permutaciones
4.3. Enfoque voraz para la blisqueda de motivos
031} Algoritmos en grafos
2151, Secuenciacién de ADN por hibridacién
5.2. Ensamblado por Shotgun
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5.3. Secuenciacion de proteinas
6. Programacién Dinamica
6.1. Alineamiento de pares de secuencias
6.2. Alineamiento miltiple de secuencias
6.3. Alineamiento clasico y probabilistico
7. Algunos Desaflos en Biocamputacion
7.1. Plegamiento de proteinas
7.2. Interaccién Protelna-Protelna
7.3. Prediccion de funciones

V.- ESTRATEGIAS METODOLOGICAS

1. Exposicién de la teorla con diferentes técnicas.
2. Técnicas grupales e individuales para la resolucién de ejercicios.
3. Elaboracién y presentacion de trabajos practicos.

VIl. - MEDIOS AUXILIARES

Pizarra

Marcadoras y borrador de pizarra,
Bibliografia de apoyo.

Equipo multimedia

P

Viil. - EVALUACION

El aprendizaje y conocimiento adquirido por el alumno se medira por medio de dos examenes parciates y al menos un trabajo préctico, de
cuyo promedio, conforme a la reglamentacion de escalas, pemmitira o no al alumno acceder al examen final, donde serd evaluado sobre &
total del contenido programatico de la materia,

IX.- BIBLIOGRAFIA
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MATERIALES BIBLIOGRAFICOS DISPONIBLES EN LA BIBLIOTECA DE LA FACULTAD
POLITECNICA

Biological sequence analysis: probabilistic models of proteins and nucleic acids. (1998). New York: Cambridge University Press.

Gusfield, Dan. (2008). Algorithms on Strings, Trees, and Sequnces: Computer Science and Computational Biology. New York:
Cambrige University Press.

Jones, N. C, & Pevzner, P. A, (2004). An Infroduction fo Bioirformatics Algorithms. London: The MIT Press.
Mount, D. W. (2004). Bioinformatics: sequence and gename analysis. (2° Ed.). New York: Cold Spring Harbor Laboratory Press

RECURSOS DISPONIBLES A TRAVES DE CICCO

Xu, Y., Markstefn, P., Life Sciences, S., Hewlst-Packard, C., & Microsoft, R. (2006). Computational Systems Bioinformatics -
. Proceedings OFf The Conference Csh 2008, London: Imperial College Press.
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