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PROGRAMA DE ESTUDIO
Resolucidn N° 18/04/32-00 Acta N° 1019/18/02/2018 - ANEXO 03

k- IDENTIFICACION
1. Asignatura :Electiva 2 : Biocomputacion
2. Semestre : Octavo
3. Horas semanales . 7 horas
3.1. Clases tebricas . 5horas
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

.- JUSTIFICACION

i la década de los 70s, la electroforesis en gel era una novedosa técnica que permitid un rapido desarr_olio de la ptplogla
gg{i@é?;fopﬁ'ggu;;ndo una gran cantidad de datos en brt?to. Por ello fue necesario co_ntar con a!gor[tmos computaclon_ales eggleltnte[s
para el analisis de los datos generados, lo cual motivé el surgimiento dPTI érea mterdlsc[plmana de Blomfor.rnrétlca 0 !lg ogla
Computacional. Con el advenimiento de las maguinas de secuenciacién. de siguiente generacion (NGS por sus sngl?s er;1 ing sr)].qéa
cantidad de datos generados es aiin mayor. Per ello, e} anélisis computacjonaE‘de los datps gue se generan se ha'vue 0 cada vez més
importante, y se siguen desarrollando muchas herramientas y modelos para la :nterpretamén de gst'os datos biologicos. ot

La Biolegfa Computacionat consiste en el desarrollo y aplicacién de métodos tedricos y de anél{ms de datos, modelado matemético y
técnicas de simulacién computacional para el estudio de sistemas bioldgicos, conductualas, y sociales.

.-  OBJETIVOS

*  Describir los distintos problemas computacionales que tienen su origen en la Biologla Molecular,
*  Identificar las herramientas fundamentales para el andlisis y disefio de algoritmos.

V.- PRE-REQUISITOS

Para cursar el alumno debe aprobar el 55 % de los créditos.

V. - CONTENIDO

5.1. Unidades programaticas

Introduccion a la Biologia Molecular,
Correspondencia Exacta (Exact Matching),
Bdsqueda Exhaustiva,

Algoritmos Voraces.

Algoritmos en Grafos.

Programacién Dindmica, -

Algunos Desaflos en Biocemputacion

N o wN

5.2. Desarrollo de las unidades programaéticas

1. Introduccién a la Biclogla Molecular

1.1. ADNy Proteinas

1.2, El dogma central de Iz biologia

1.3. El cédigo genético

1.4. Control de Ia expresion de genes
2. Correspondencia Exacta {Exact Matching)
2.1. Introduccién
2.2. Et métode najve (simple)
2.3, Métodos clasicos: Boyer-Moare y Knuth-Morris-Prat
Blsqueda Exhaustiva
3.1. Mapas de restriccién
3.2. Algoritmos para la construceion de mapas de restiiccién
3.3. Motivos reguladores en secuencias de ADN
3.4. Busgueda de motivos
Algoritmas Voraces
4.1. Re-arreglo de genomas
4.2. Re-arreglo mediante permutaciones
4.3. Enfoque voraz parala busqueda de motivos

Algoritmos en grafos
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8.1. Secuenciacién de ADN por hibridacién
5.2. Ensamblado por Shotgun
5.3. Secuenclacion de proteinas
6. Programacién Dinamica
6.1, Alineamiento de pares de secuencias
6.2. Alineamiento multiple de secuencias
6.3. Alineamiento clésico y probabilistico
7. Algunos Desafios en Biocomputacién
7.1, Plegamiento de proteinas
7.2. Interaccién Proteina-Proteing
7.3. Prediccién de funciones

Vi.- ESTRATEGIAS METODOLOGICAS

1. Exposicién de Iz tearia con diferentes técnicas,
2. Tecnicas grupales e individuales para la resalucion de ejercicios.
3. Elaboracién y presentacién de trabajos practicos,

VIi. -  MEDIOS AUXILIARES

1. Pizarra

2. Marcadores y borrador de pizarra.
3. Bibliografia de apoyo.

4, Equipo multimedia

Vil - EVALUACION

El aprendizaje y conocimiento adquirido por el alumno se medird por medie de dos examenes parciales y al menos un trabajo practico,
de cuyo promedio, conforme a la reglamentacién de escalas, permitird o no al alumno acceder al examen final, donde sers evaluado
sobre ef total del contenido programatico de la materia,

iX.- BIBLIOGRAFIA

Q  Pazos, F., & Chagoyen, M. (2015). Practical Protein Bioinformatics. Switzerland: Springer.
0O  Waterman, M. S. (2000). Introduction to computational biology: maps, sequences and genomes, London; New York: Chapman &
Hall.

MATERIALES BIBLIOGRAFICOS DISPONIBLES EN LA BIBLIOTECA DE LA FACULTAD
POLITECNICA

Biolagical sequence analysis: probabilistic madels of proteins and nucleic acids. (1998). New York: Cambridge University Prass.

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

Jones, N. C. & Pevzner, P. A, (2004). An introduction to Bisinformatics Algorithms. London: The MIT Press.

Mount, D. W. (2004). Bioinformatics: sequence and genoma analysis. (2° Ed.). New York: Cold Spring Harbor Laboratory Press
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RECURSOS DISPONIBLES A TRAVES DE CICCO

Xu, Y., Markstei_n. P., Life Sciences, 8., Hewlett-Packard, C., & Microsoft, R. {2008). Computational Systems Biolnformatics -
Proceedings Of The Conference Csh 2006. London: [mperial College Press.
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