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| iDENT!FICACION
1. Asignatura - Electiva 4 ; Biocomputacién
2. Semestre ' Noveno
3. Horas semanales . 7horas
3.1. Clases tedricas . 5 horas
3.2. Clases practicas - 2 horas
4. Total real de horas disponibles; 112 horas
4.1. Clases tedricas . 80 horas
4.2. Clases practicas . 32 horas

L~ JUSTIFICACION

i de los 70's, Ia electroforesis en gel era una hovedosa técnica que perm?tié un rapido dgsarrolto de la bislogia
gcﬁg?d?aﬁfgsro%ié?egggaf:a ge;'an cantidad de datos an bruto%J Por ello fue nece.sali'io_cor]tar con a_lgoratmgs computacionales e?clgnte? %sgre:
el analisis de los datos generados, lo cual mativé el surgimiento del dreg interdisciplinaria dg Blornfolrmé’tlca 0 B:olqgla Conc}p? acronar. con
el advenimiento de las magquinas de secuenciacién de siguiente generacion {NGS por sus siglas en inglés), la cantidad de ta 08 gene.auen
es atn mayor, Por ello, el analisis computacional de los datoséqu; setgeréertan l;sge Igaic\.[;l;elto cada vez mds importan €, ¥ 88 sig
desarrollando muchas herramientas y modelos para la interpretacion de estos da 0s bioldgicos. » .

La Biologia Computacional consiste en &l desarrollo v aplicaclén de metodos tedricos y de ar}éllms de datos, modelado matematico y
técnicas de simulagion computacional para el estudio de sistamas biclégicos, conductuales, y sociales.

.- OBJETIVOS

Describir los distintos problemas computacionates que tienen su origen en Ia Biologia Molecular.
Identificar [as herramientas fundamentales para el anaiisis v disefio de algoritmos.

V.- PRE-REQUISITOS

Para cursar el alumno debe haber aprobado el 70 % de los créditos y haber realizado las 300 heras de pasantfa,

V.- CONTENIDO

5.1. Unidades programaticas

Infroduceisn a ig Biclogla Molecular,
Correspondencia Exacta (Fxact Matching),
Blisqueda Exhaustiva.

Algoritmos Voraces,

Algoritrmos en Grafos,

Programacion Dingmica.

Algunos Desaflos en Biocomputacin

NEoswn

5.2. Desarrollo de las unidades programaticas
1. introduccisn a la Biologia Molecular
1.1. ADNy Proteinas
1.2. El dogma central de la bivlogia
1.3. El cddigo genético
1.4. Controi de ja expresion de genes
2. Correspondencia Exacta (Exact Matching)
2.1, Introduccitn
2.2, El métado naive (simple)
" 23, Métodos clésicos: Boyer-Moore Y% Knuth-Morris-Pratt
Blsqueda Exhaustiva
3.1. Mapas de restriccién
3.2. Algoritmos para la construceion de mapas de restriccién
3.3. Motivos reguladores en Secuencias dg ADN
3.4, Blisqueda de motivos
Algoritmos Voraces
4.1, Re-arreglo de gencmas
4.2. Re-arreglo mediante Permutaciones
4.3, Enfoque voraz bara la busqueda de motivos
Algoritmos en grafos

VAR Secuenciacién de ADN por hibridacion
¢ 5.2. Ensamblado per Shotgun
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5.3. Secuenciacién de proteinas
6. Programacion Dindmica
6.1, Alineamiento de pares de secuencias
6.2. Alineamiento mutitiple de secuencias
8.3. Alineamiento cldsico ¥ probabilistico
7. Algunes Desafios en Biocomputacion
7.1. Plegamiento de protefnas
7.2. Interaccion Proteina-Proteing
7.3. Prediceion de funciones

VL.-  ESTRATEGIAS METODOLOGICAS

1. Exposicién de fa teoria con diferentes técnicas.

2. Técnicas grupales e individuales para la reselucisn de sjercicios.
3. Elaboracién Y presentacion de trabajos practicos,

Vil.-  MEDIOS AUXILIARES

Pizarra

Marcadores y borrador de pizarra.
Bibliograffa de 2poyo.

Equipo muitimedia

By

VIii. - EVALUACION

El aprendizaje ¥ conacimiento adquirido par el alumno se medirg por medio de dos examenes parciales.y al menos un trabajo practico, de
CUyo promedio, conforme a 1 reglamentacion de escalas, permitira o no al alumno acceder al examen final, donge sera evaluado sobre e
total del contenido programético de la materia,
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