Nombre de la Biocomputacion / 16111T4
asignatura/moédulo/uni
dad y cédigo

Nivel Grado
(Grado/Postgrado)
Plan de estudios en Licenciatura en Bioquimica

que se integra

Tipo Optativa

(Troncal/Obligatoria/Op

tativa)

Ano en que se 2

programa

Calendario 29 Cuatrimestre: 22 febrero-11 junio 2010. Exdmenes: 15/junio/2010, mafana y 15/septiembre/2010,
(Cuatrimestre) mafana.

Créditos tedricos y 2T + 4P

practicos

Créditos expresados 6* (150 horas)

como volumen total de
trabajo del estudiante *1 ECTS = 25 horas de trabajo.
(ECTS) ver mas abajo actividades y horas de trabajo estimadas

Descriptores BOE Proyectos Genoma. Bases de datos gendmicas. Redes. Rastreo de homologias. Secuencias de ADN y
proteinas. Homologias y alineamientos. Estructura del genoma. Filogenia.

Contenidos/descriptore Contenidos
s/palabras clave

1. Introduccién. Biocomputacién, Biologia Computacional o Bioinformatica. Proyectos Genoma.
Gendémica funcional. Gendmica comparada. Genémica computacional.

2. Sistemas operativos: MS-Windows y Unix. El servidor del grupo de Bioinformatica de la UGR:
bioinfo2.ugr.es. Trabajo en remoto: telnet y SSH. Transferencia de ficheros: FTP y SCP. Interfaces
graficas de usuario (GUI): MS-Windows, X-Window y Aqua. Interfaces de linea de comandos (CLI):
MS-DOS y bash. Principales comandos de Unix.

3. Programacién en bioinformética: scripts (Bash, Perl, PHP).Programacién de paginas web:
Maquetacién y disefio (HTML, PHP, Perl). Editores. Bases de datos. Alojamiento de paginas web en
el servidor del grupo (bioinfo2.ugr.es).

Introduccién al paquete de software EMBOSS para el andlisis de secuencias.

Edicién de secuencias. Formatos FASTA, EMBL y GenBank. Intercambio de formatos.

Andlisis basico de secuencias de ADN y proteinas. Contenido en G+C de una secuencia.
Composicién de dinucleétidos y trinucleédtidos. [The Genetic Codes]. Uso de codones. Blsqueda de
patrones. [Cédigos de una y tres letras para los aminoacidos]. Composicién de aminoacidos de una
proteina. Representacién cadtica de secuencias. Mapas de restriccidn. Sitios con potencial
antigénico en una proteina.

10. Comparacién de dos o mas secuencias. Matriz de puntos. Algoritmos de alineamiento.
Penalizaciones. Alineamiento multiple.

11.Filogenias moleculares. Divergencia evolutiva entre secuencias. Arboles filogenéticos. Métodos
basados en distancias. Método de méxima parsimonia. WebPhylip, MEGA. Filogenémica.

12.Genémica funcional. BUsqueda de las pautas abiertas de lectura (ORFs). Propiedades estadisticas
de las regiones codificadoras de proteinas. Métodos para estimar el potencial codificador de una

4. Bases de datos de secuencias de ADN y proteinas: EMBL, SwissProt, GenBank. Estructura de los
registros (formato) en las distintas bases de datos. Bases de datos integradas: Entrez, PubMed.

5. Recuperacién de secuencias de las bases de datos. Sequence Retrieval System (SRS) y Entrez
(GenBank).

6. Rastreo de bases de datos. BUsqueda de homologias. Algoritmos de alineamiento local. FASTA y
BLAST..

7.

8.

9.



http://es.wikipedia.org/wiki/Microsoft_Windows
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/filogenias.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/Edicion_secuencias.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/Intro_EMBOSS.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/rastreo.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/seq_retrieval.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/bases_datos.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/PerlIntro.htm
http://tldp.org/HOWTO/XWindow-User-HOWTO/intro.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/ftp_help.htm
http://the.earth.li/~sgtatham/putty/0.54/htmldoc/
http://bioinfo2.ugr.es/

Objetivos (expresados
como resultados de
aprendizaje y
competencias)

Prerrequisitos y
recomendaciones (E,
esencial; R,
recomendado; H,
ayuda)

Bibliografia
recomendada

secuencia. Perfiles o matrices de pesos por posicién (PWMs).
13. Prediccién de genes en procariotas. GeneMark.hmm.

14.pPrediccién de genes en eucariotas. GRAIL. GenScan. GenomeScan. GenelD. HMMgene.

15.Evaluacién de los métodos de prediccién de genes. Sensibilidad y especificidad. El portal ‘Banbury
Cross’. Sitios integrados para la predicciéon de genes: GeneMachine.

16.Busqueda de otros elementos funcionales en el genoma. Islas CpG. Promotores.

17. Gendmica comparada. Bases de datos de genomas completos: UCSC Genome Browser. Bases de
datos para genémica comparada. Grupos de genes ortélogos. Regiones evolutivamente
conservadas.

18.Perfiles de expresidn génica: microarrays. Analisis funcional a escala de genomas completos:
Babelomics.

Palabras clave: Bases de datos, software, genoma, homologias, filogenias.

El alumno sabra/ comprendera:

®  Los conceptos y métodos matematicos, estadisticos y computacionales (algoritmos, programas,
bases de datos...) que permiten resolver problemas bioldgicos, utilizando para ello el ADN, las
proteinas e informacién relacionada.

El alumno sera capaz de:

. Desenvolverse con soltura en entornos mixtos: Unix, Windows

. Manejar bases de datos bioinformaticas

. Rastrear bases de datos moleculares: genes, proteinas, estructuras 3D, expresién génica
. Analizar secuencias de ADN y proteinas

. Comparar secuencias y reconstruir filogenias

. Predecir genes computacionalmente

*«  Comparar genomas completos

. Manejar herramientas informaticas para hacer andlisis a nivel molecular

. Preparar una presentacién sobre bioinformatica

E: Conocimientos fundamentales de. Genética, Bioquimica y Estadistica
R: Informatica a nivel de usuario
H: Comprensién de textos en inglés cientifico.

* Attwood, T.K. & D.J. Parry-Smith. 1999. Introduction to Bioinformatics. Addison Wesley Longman
Limited, Edimburgo. (Existe traduccién al castellano).

* Baxevanis, A.D. & B.F. Francis Oullette (Eds.). 2002. Bioinformatics. A practical guide to the analysis
of genes and proteins. 2nd Ed. Wiley-Interscience.

* Bishop, M. 1999. Bioinformatics. Taylor & Francis, UK.
* Claverie, J.M. and C. Notredame. 2003. Bioinformatics for dummies. Wiley Publishing, Inc.
* Gibas, C.y P. Jambeck. 2001. Developing Bioinformatics Computer Skills. O'Reilly

. Higgins, D. y W. Taylor. 2000. Bioinformatics: Sequence, structure and databanks. Oxford University
Press.

. Higgs, P. & T.K. Attwood 2005. Bioinformatics and molecular evolution. Blackwell Publishing.
* Kanehisa, M. 2000. Post-genome informatics. Oxford University Press
. Li, W-H. 1999. Molecular evolution. Sinauer Associates Inc., Massachusetts, 2nd. Ed.

. Mount, David W. 2001. Bioinformatics. Sequence and Genome Analysis. Cold Spring Harbor
Laboratory Press.

. Nei, M. y S. Kumar. 2000. Molecular Evolution and Phylogenetics. Oxford University Press.
. Pevsner, J. 2003. Bioinformatics and Functional Genomics. John Wiley & Sons, Inc.

* Rashidi, H.H. and L.K. Buehler. 2000. Bioinformatics Basics. Applications in Biological Science and
Medicine. CRC Press, Boca Raton.

* Salzberg, S., D. Searls, and S. Kasif (Eds). 1998. Computational Methods in Molecular Biology.
Elsevier Science.

* Swindell, S.R., R.R. Miller y G.S.A. Myers. 1997. Internet for the Molecular Biologist. Horizon
Scientific Press, Norfolk, UK.


http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/islas_promotores.htm
http://genome.nhgri.nih.gov/genemachine/
http://igs-server.cnrs-mrs.fr/igs/banbury/
http://igs-server.cnrs-mrs.fr/igs/banbury/
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/pwm.html

Métodos docentes

* Tisdall, J. 2001. Beginning Perl for Bioinformatics. O'Reilly

Clases tedricas

El profesor ird presentando las lineas maestras de cada tema del programa en las clases tedricas dedicadas
a lecciones magistrales, lo que ird seguido de una discusién para aclarar aquellos aspectos que hayan
resultado de mas dificil comprensién para los estudiantes, y de una demostracién préactica de los algoritmos
expuestos. No cabe duda que esta actividad enriquecerd la formacién de los estudiantes, no sélo en la
comprensién de la asignatura sino también en aspectos tan importantes como, por ejemplo, el espiritu
critico, la expresiéon oral y el ejercicio de la argumentacién cientifica.

Clases practicas

Los créditos practicos de la asignatura consistirdn en el uso de ordenadores para acceder y ejecutar
programas y bases de datos gendmicas on-line.

Seminarios

A lo largo del curso, cada alumno desarrollard un proyecto de Bioinformatica sobre un tema tutorizado por el
Profesor. El objetivo que se persigue es iniciar al alumno en la investigacién bioinformatica mediante el
analisis de secuencias de ADN y proteinas y el manejo de las correspondientes bases de datos. Se valorara
especialmente el grado de iniciativa a la hora de elegir, planear y desarrollar el trabajo. Si el proyecto
alcanza el nivel suficiente, se expondré oralmente a final de curso y la nota obtenida, junto con la de
evaluaciéon continua en clase, permitird aprobar la asignatura por curso. Este tipo de actividad alna una
serie de tareas fundamentales en la formacién universitaria (blisqueda de informacién, andlisis, sintesis,
presentacion y expresién oral) que son de todo punto imprescindibles en la ciencia actual.



Activities and
estimated workload
(hours)

Actividades
Horas presenciales
Factor de trabajo
Horas no presenciales
Horas totales
Créditos ECTS

Clases de teoria y sesiones de
discusién
12
4
36
48
1,92

Préacticas

Seminarios (elaboracién)

30
30
1,2

Seminarios (exposicién)
16

16
0,64

Tutorias

Exdmenes

Total:
44

106
150




Tipo de evaluaciéon y
criterios de calificacion

Idioma usado en clase
y examenes

Enlaces a mas
informacion

Nombre del
profesor(es) y
direccion de contacto
para tutorias

Mecanismos para la
garantia de la calidad

Evaluacién continua a través de las sesiones de discusién en clase
Trabajo personal realizado y presentado por el alumno.
Rendimiento en trabajos practicos.

Examen final.

Espafiol

Paginas web de la asignatura: http://bicinfo2.ugr.es/biocomp/, http://bioinfo5.ugr.es/biocomp/

José L. Oliver
Correo electrénico: oliver@ugr.es
Oficina: Departamento de Genética, Facultad de Ciencias, Campus de Fuentenueva, 18071 Granada

Encuestas de opinion/satisfaccion

La garantia de calidad se basa en encuestas de opinién satisfaccion para alumnos de la asignatura y
profesores. La escala de respuesta es de tipo Likert con 5 categorias de respuesta (1 muy mala, 2 mala, 3

regular, 4 buena, 5 muy buena).

Objetivos (expresados como resultados de aprendizaje-competencia)
Usted sabe-conoce:

Conceptos basicos sobre sistemas operativos (Windows, Linux)
Acceso a bases de datos de secuencias de ADN y proteinas

Recuperacién y rastreo de secuencias a partir de las bases de datos

Andlisis basico de secuencias de ADN y proteinas

Técnicas para comparar secuencias de ADN y proteinas
Técnicas para la reconstruccién de filogenias moleculares
Prediccién computacional de genes y otros elementos funcionales

Nourh~ WwWNH

Usted es capaz de:

1. Manejar bases de datos bioinformaticas
2. Analizar secuencias de ADN y proteinas
3. Predecir genes computacionalmente

Planificacion de la asignatura
Cumplimiento

Actividades y horas de trabajo estimadas

1. ¢(Considera adecuadas las horas asignadas para adquirir los conocimientos impartidos en las clases
tedricas?

2. (Considera adecuadas las horas asignadas a adquirir los conocimientos de practicas?

3. (Considera adecuadas las horas asignadas a la preparacién de trabajos?

4. (Considera adecuadas las horas asignadas a la preparacién de examen?

Evaluacion
¢Cree adecuados los criterios aplicados para obtener la calificacién por curso?

General

1. (La formacidn recibida se adecua para el futuro profesional?

2. Valore de forma global del sistema ensefianza/aprendizaje.

3. Indique si para su formacién, alguna actividad realizada podria ser sustituir por otra mas adecuada.

4. Indique sugerencias para mejorar la asignatura.



http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/analisis_basico.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/seq_retrieval.html
mailto:oliver@ugr.es
http://bioinfo5.ugr.es/biocomp/
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/

Lecciones 1

Seminarios

1,5 Lecciones 1

7 1,5 Lecciones 1

2 Préacticas grupo A

Lecciones 1

Préacticas grupo A

Seminarios

Seminarios

Seminarios

Introduccién: Biocomputacién,
Bioinformatica, Biologia Computacional

Librerias bioinformaticas: BioPerl,
BioPhyton, librerias C++

Bases de datos de secuencias de ADN vy
proteinas. Rastreo de bases de datos,
busqueda de homologias.

Andlisis de secuencias de ADN y proteinas.
Comparacién de secuencias

Recuperacidn de secuencias de las bases
de datos..Blsqueda de homologias.

Andlisis basico de secuencias de ADN y
proteinas.

Filogenias moleculares

Comparacién de secuencias. Filogenia
molecular

Anotacién de regiones genémicas

Navegadores genémicos.

Andlisis bioinformatico de genes
implicados en enfermedades genéticas


http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/seq_retrieval.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/seq_retrieval.html
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/unix_com.htm
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/unix_com.htm
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/ftp_help.htm
http://the.earth.li/~sgtatham/putty/0.54/htmldoc/
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/unix_com.htm
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/unix_com.htm
http://bioinfo2.ugr.es/biocomp/ftp_help.htm
http://the.earth.li/~sgtatham/putty/0.54/htmldoc/

	Contenidos

