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OBJETIVO: Que el alumno comprenda a detalle y profundidad los principales algoritmos utilizados
en las ciencias genémicas para el analisis de secuencias, analisis de moléculas y andlisis de datos
masivos..

METODOLOGIA:
La estructura del analisis de cada algoritmo comprende lo siguiente:

1. Descripcién del problema.
Plantear la pregunta biol6gica implicada. Ejemplo.

2. Andlisis del Algoritmo
Describir el algoritmo que soluciona el problema, mediante el uso de diagramas de flujo, pseudo-cadigo,
diagrama de clases u otra técnica de analisis. Si aplica, explicar el proceso de asignacién de scores.

3. Fundamento estadistico
Explicar la estadistica que es usada en el algoritmo. Por ejemplo: distribuciones de valor extremo,
binomial, hipergeométrica, etc.

4, Programas computacionales
Explicar el programa computacional que usa el algoritmo descrito. Esto implica: conocer el programa,
entender sus parametros de entrada, entender los resultados, interpretacion biolégica de los resultados,
ventajas y desventajas del método.

Otros algoritmos y programas relacionados.
Generalmente existen programas relacionados o variantes del programa, y seria muy util describirlos. Se
recomienda abordar los siguientes puntos:

- Criterios de seleccion del mejor algoritmo de acuerdo al problema.

- Que falta por hacer en el area y seria posible plantear alguna mejora al algoritmo(s).

NUmero de Horas: Contenidos tematicos:

20 1. Andlisis de datos con R
1.1. Andlisis estadisitcos de datos usando R
1.2 Bioconductor

15 2. Anadlisis de secuencias. Blusqueda de motivos
2.1 Busqueda de patrones de proteinas y en secuencias de acidos
nucleicos.
20 3. Anélisis de estructuras de macromoléculas

3.1 Propiedades moleculares: accesibilidad al solvente, puentes de
hidrégeno, estabilidad, desorden y estructura secundaria. Disefio de
primers.

3.2 Modelado comparativo, fold recognition y disefio ab initio de




NUmero de Horas: Contenidos tematicos:

proteinas y acidos nucleicos.

15 4. Clasificacion y Clustering
5. Métodos de high throughput : Microarreglos e inferencia de redes
10 5.1 Evaluacién de microarreglos.

5.2 Normalizacion de microarreglos.
5.3 Analisis de microarreglos.
5.4 Inferencia de redes de regulacion.

80 Total de Horas
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SUGERENCIAS DIDACTICAS:
Exposicion de los temas por parte del profesor, con la participacion activa de los estudiantes.
Ejercicios en clase y de tarea.

SUGERENCIAS DE EVALUACION:
Ejercicios.

Participacion en clase.

Proyecto final.

Presentacion del proyecto final.

PERFIL PROFESIOGRAFICO:

Licenciado(a) en Ciencias Genbémicas; Maestro(a) o Doctor(a) en Ciencias de la Computacion o

Bioinformatica.



