UNIVERSIDAD NACIONAL AUTONOMA DE MEXICO
LICENCIATURA EN CIENCIAS GENOMICAS

PROGRAMA DE ASIGNATURA

NOMBRE DE LA ASIGNATURA SEMESTRE
SEMINARIO 1 PRIMERO
MODALIDAD CARACTER HORAS HORA/SEMANA CREDITOS
SEMESTRE TEORICAS
PRACTICAS
SEMINARIO | OBLIGATORIA 80 3 | 2 8
NIVEL BASICO
TIPO TEORICO-PRACTICA

OBJETIVO: Que el alumno conozca y sepa utilizar diferentes recursos bioinformaticos que le
permitan resolver aquellos problemas mas frecuentes en las ciencias genomicas; que conozca las
bases de datos y herramientas mas importantes y de uso mas frecuente, asi como la informacion
que puede obtener de cada una de ellas y cémo interpretarla; ademas, que descubra las
aplicaciones de la bioinformatica, sus métodos, alcances y limitaciones, en distintas areas de estudio
de las ciencias genémicas.

Numero de Horas: | Contenidos tematicos:

5 1. Introduccién a la Bioinformatica
5 2. Bases de datos 1 (Nucledtidos)
2.1 Tipos de Secuencias.
2.2 Formato FASTA .
2.3 Caodigo de letras de secuencias nucleotidicas.
2.4 Bases de datos de nucleétidos.
3. Bases de datos 2 (Proteinas)
5 3.1 Secuencias de proteinas y cddigo de aminoacidos.
3.2 Secuencias traducidas nucleétidos - proteinas.
3.3 SWISS Prot y Protein de NCBI.
4. Bases de datos 3
5 4.1 Busqueda de bibliografia cientifica: PubMed, Books, etc.
4.2 Otros recursos de NCBI (Entrez, Gene, OMIM).
4.3 Genome Browsers (NCBI Map View, Ensembl, UCSC Genome
Browser).
5 5. Bases de datos 4
5.1 The Glycan Structure DB.
5.2 The Lipid Bank.
5.3 Expasy, Brenda.
5.4 KEGG, MetaCyc.
. Mineria de textos y datos
5 7. Homologia y alineamientos 1
7.1 Nocidn bioldgica y teérica de homologia.
7.2 Conceptos de homologia.
7.3 Alineamientos globales y locales.
5 8. Homologia y alineamientos 2 (BLAST)
8.1 Qué es BLAST y como interpretar un BLAST (valores de BLAST).
8.2 Diferentes tipos de BLAST.
8.3 Otros programas tipo BLAST.
8.4 Bidirectional Best Hit.
9. Homologia y alineamientos 3
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5 9.1 Reconstruccion filogenética.
9.2 Alineamientos multiples.
5 9.3 Arboles filogenéticos.
5 10. Anotacion de genomas de procariotes
5 11. Anotacién de genomas de eucariotes
12. Conservacion de secuencias
12.1 Sintenias.
5 12.2 Motivos.
13. Modelado de macromoléculas
13.1 Prediccién de estructura secundaria de RNAs.
5 13.2 Predicciéon y modelado de estructuras tridimensionales de proteinas.
14. Recursos de Gendmica Funcional
14.1 Andlisis de microarreglos.
5 14.2 ProteGmica.
5 15. Introduccién alas redes y la biologia de sistemas
16. Presentacién de proyectos
80 Total de Horas

BIBLIOGRAFIA BASICA:
e Claverie, J.M. and Notredame, C.; Bioinformatics for Dummies; Wiley Publishing Group.

BIBLIOGRAFIA COMPLEMENTARIA:
e Malcom Campbell & Laurie J. Heyer.; Genomics, Proteomics, & Bioinformatics; CSHL Press.

SUGERENCIAS DIDACTICAS:
Exposicion de los temas por parte del profesor con la participacion activa de los alumnos.
Practicas en clase dirigidas por el profesor.

SUGERENCIAS DE EVALUACION:
Reportes de las practicas realizadas en clase y tareas.

Trabajo final escrito.

Presentacidn oral del trabajo final.

PERFIL PROFESIOGRAFICO:

Licenciado(a) en Ciencias Gendmicas.




