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ANEXO 05
IDENTIFICACION
Asignatura : Electiva - Biocomputacién
Semestre : Segun la alternativa en la que se inscribe el estudiante
Horas semanales : 7 horas
Clases tedricas : 5 horas
Clases practicas : 2 horas
Total real de horas disponibles 1112 horas
Clases tedricas : 80 horas
Clases précticas : 32 horas

Il. - JUSTIFICACION

A comienzos de la década de los 70's, la electroforesis en gel era una novedosa técnica que permitié un rapido desarrollo de la
biologia molecular, produciendo una gran cantidad de datos en bruto. Por ello fue necesario contar con algoritmos
computacionales eficientes para el andlisis de los datos generados, lo cual motivé el surgimiento del 4rea interdisciplinaria de
Bioinformética o Biologia Computacional. Con el advenimiento de las maquinas de secuenciacién de siguiente generacién
(NGS por sus siglas en inglés), la cantidad de datos generados es atin mayor. Por ello, el analisis computacional de los datos
que se generan se ha vuelto cada vez mas importante, y se siguen desarrollando muchas herramientas y modelos para la
interpretacion de estos datos biolégicos.
La Biologia Computacional consiste en el desarrollo y aplicacion de métodos teéricos y de analisis de datos, modelado
matematico y técnicas de simulacién computacional para el estudio de sistemas bioldgicos, conductuales, y sociales.

3.
3.2,

V. -

OBJETIVOS

Describir los distintos problemas computacionales que tienen su origen en la Biologia Molecular.

Identificar las herramientas fundamentales para el anélisis y disefio de algoritmos.

PRE-REQUISITOS

Para cursar esta asignatura, que se ofrece en la carrera como Electiva, el estudiante debera cumplir con los prerrequisitos
establecidos segun la electiva en la que se inscribe, de acuerdo con la siguiente tabla:

Alternativa Porcentaje de créditos Cantidad dg créditos
aprobados requeridos
Electiva 1 55% 184
Electiva 2, Electiva 3, Electiva 4, Electiva 5 70% 235
Electiva 6, Electiva 7 80% 268

V.-

5.1.

o
N

CONTENIDO

Unidades programaticas

5.1.1. Introduccién a la Biologia Molecular.

5.1.2. Correspondencia Exacta (Exact Matching).
5.1.3. Blsqueda Exhaustiva.

5.1.4. Algoritmos Voraces.

5.1.5. Algoritmos en Grafos.

5.1.6. Programacién Dindmica.

51.7 Algunos Desafios en Biocomputacion

Desarrollo de las unidades programaticas
5.21. Introduccién a la Biologia Molecular
5.2.1.1. ADN y Proteinas
5.2.1.2. El dogma central de la biologia
5.2.1.3. El cédigo genético
5.2.1.4. Control de la expresion de genes
5.2.2. Correspondencia Exacta (Exact Matching)
5.2.2.1. Introduccién
5.2.2.2. Elmétodo naive (simple)
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5.2.2.3. Meétodos clasicos: Boyer-Moore y Knuth-Morris-Pratt
5.2.3. Busqueda Exhaustiva

5.2.3.1. Mapas de restriccién
5.2.3.2. Algoritmos para la construccién de mapas de restriccién
5.2.3.3. Motivos reguladores en secuencias de ADN

5.2.3.4. Busqueda de motivos
5.2.4. Algoritmos Voraces

5.2.4.1. Re-arreglo de genomas
5.2.4.2. Re-arreglo mediante permutaciones

5.2.4.3. Enfoque voraz para la busqueda de motivos
5.2.5. Algoritmos en grafos

5.2.5.1. Secuenciaciéon de ADN por hibridacién
5.2.5.2. Ensamblado por Shotgun

5.2.5.3. Secuenciacién de proteinas
5.2.6. Programacién Dinamica

5.2.6.1. Alineamiento de pares de secuencias

5.2.6.2. Alineamiento muiltiple de secuencias

5.2.6.3. Alineamiento clasico y probabilistico
5.2.7.  Algunos Desafios en Biocomputacién

5.2.7.1. Plegamiento de proteinas

5.2.7.2. Interaccion Proteina-Proteina

5.2.7.3. Prediccion de funciones

VI.- ESTRATEGIAS METODOLOGICAS

6.1.
6.2.
6.3.

Exposicién de la teoria con diferentes técnicas.
Técnicas grupales e individuales para la resolucion de ejercicios.
Elaboracién y presentacion de trabajos practicos.

VIl. - MEDIOS AUXILIARES

71
7.2
73
7.4

Pizarra

Marcadores y borrador de pizarra.
Bibliografia de apoyo.

Equipo multimedia

VIIl. - EVALUACION

La evaluacién sobre el aprendizaje y conocimiento adquiridos por el alumno se realizaréd de acuerdo a lo establecido en el
reglamento de la Facultad Politécnica de la UNA.
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MATERIALES BIBLIOGRAFICOS DISPONIBLES EN LA BIBLIOTECA DE LA FACULTAD
POLITECNICA ‘

Biological sequence analysis: probabilistic models of proteins and nucleic acids. (1 998). New York: Cambridge University
Press.

Gusfield, Dan. (2008). Algorithms on Strings, Trees, and Sequnces: Computer Science and Computational Biology. New
York: Cambrige University Press.
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RECURSOS DISPONIBLES A TRAVES DE CICCO

Xu, Y., Markstein, P., Life Sciences, S., Hewlett-Packard, C., & Microsoft, R. (2006). Computational Systems
Bioinformatics - Proceedings Of The Conference Csb 2006. London: Imperial College Press.
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