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Codi assignatura 24909 

Biologia 2'" Cicle 
Curs 1998/99 

Página Web del curso: 
http://blues.uab.esmiocomputacioI 

Dr. Antonio Barbadilla. Despatx C3-113 
Dr. Isidre Gibert. ~ e s b a t x  C3-4 13-3 

Proporcionar als estudiants de Biologia els coneixements basics que els 
permeti tant l'ús d'eines per realitzar recerques d'informació a les 
xarxes com abordar I'analisi computacional molecular de seqüencies de 
DNA, RNA i proteines. 

~iocómputació: sínteside la revolució de la biologia molecular i de la - 

informatica. L'analisi computacional de seqüencies. Codificació de la 
informació. Sistemes operatius basics i xarxes: fonaments i accés. 
Internet. Recursos d'internet: correu electronic (e-mail), telnet, ftp, 
gopher, USENET/newsgroups, WWW. Cerca a internet. El Campus 
Virtual de la UAB. Forums de discussió. 

- - -  - - -  ---.----m 
Bases de dades de Biologia i ~iotecnolo~ia.  Bases de dades moleculars: 
European Bioinformat ics Inst itute (EBI), GenBank, PIR-Internat ional 
Protein Sequence Database, Swiss-Prot, bases genomiques, etc. Bases 
de dades de bibliografía científica, biblioteques, publicacions on-line i 
llibreries. Recursos i estrategies de recerca a les bases de dades. 

Introducció. Sistemes de recerca i adquisició de seqüencies: Sequence 
Retrieval System (EBI) i Entrez (GenBank). Cerques per similitud en 
les bases de dades: algoritmes i parametres (FASTA, BLAST). 
Programes informatics per l'analisi de seqüencies: el paquet GCG del 
Genetics Computer Group com a tipus. 

Comparacions múltiples de seqüencies de DNA i proteines. Analisi de 
motius i seqüencies consens. Cerques amb patrons. Identificació de 
residus funcionals i estructura secundaria de I'alineament múltiple de 
seqüencies. 

La revolució molecular en la classificació dels essers vius. Arbres de 
gens i d'especies. Metodes d'inferencia filogenetica: metodes de 
distancia (UPGMA, Unió amb el veí, mínima evolució), metode de la 
maxima parsimonia i metode de la maxima versemblanca. Programes 
d'ordinador. Estimació de la longitud de les branques. Comparació de 
metodes. Taxes i patrons de substitució nucleotídica i aminoacídica. 
Rellotge molecular. 



La filogenia de I'home i els seus parents més proxims. La diversitat 
humana. Evolució dels cetacis. Gens homeotics i I'evolució 
d'artropodes i cordads. L'arbre filogenetic Universal. DNA antic. 
Origen del virus del SIDA, el cas dental de Florida i altres histories. 

- ... ~ ~ . .  . . 

Polimorfisme molecular: descripció i causes. La hipbtesi neutralista de 
I'evolució molecular. La simulació de I'evolució molecular: teoria de la 
coalescencia. Estimació de parametres genetics. Tests de la hipotesi 
neutralista. 
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Les practiques es realitzaran de forma intensiva al llarg de 6 sessions de 
5 hores de durada cadascuna. El lloc de realització sera les aules 
d'informatica de la Facultat de Ciencies. 
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L'avaluació de l'assignatura es realitzara a partir de: 
-un examen teoric i practic 
-un treball practic 

La nota final sera la mitjana de la nota d'examen i la del treball practic. 
S'aprovara amb una nota igual o major que 5 sobre 10. 
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