BIOINFORMATICA

Codi assignatura 25422
Biotecnologia
2°" Cicle

Curs 2004/2005

Objectius

Proporcionar als estudiants de Biotecnologia els coneixements bioinformatics basics
que els permeti tant I’4s d’eines per realitzar recerques d’informaci6 a la xarxa com
abordar I’analisi computacional de seqtiencies de DNA, RNA i proteines.

Programa Teoric

Temal INTRODUCCIO A LA BIOCOMPUTACIO

Bioinformatica: sintesi de la revolucié de la biologia molecular i de la informatica.
Codificacié de la informaci6. Els tres vertexs de l'analisi bionformatic. Sistemes
operatius i xarxes. Internet. Recursos d'internet, WWW. El Web. El navegador.
Portals i robots de cerca. Cerca booleana. Tipus de Bases de dades. Algoritmes i
programacio. Llenguatges de programacio. Introduccid al llenguatge Perl.

Tema2 BASES DE DADES D’INTERES A BIOTECNOLOGIA
Bases de dades d’interés general. Bases bibliografiques: revistes, editorials, taules de
continguts, revistes electroniques. Cerques bibliografiques: PubMed. Bases de dades
moleculars: European Bioinformatics Institut, National Center for Biotechnology
Information. SwissProt. Bases genomiques: The Institute for Genomic Research i
Sanger Center.

Tema3 CERCA I ANALISI DE SEQUENCIES
Motors de cerca: Sequence Retrieval System (SRS) i Entrez (GenBank). Els
algoritmes  dinamics (Needelman-Wunsch i  Smith-Waterman).  Algoritmes

d’alineament per parells de seqiiéncies. Dot-matrix. Alineaments locals amb FastA i
BLAST. Matrius de substitucio: PAM i BLOSUM. Estrategies de cerca per similitut.
L'alineament multiple de seqiiéncies: ClustalW.

PREDICCIO D'ESTRUCTURA | FUNCIO DE

PROTEINES
Perfils de hidropaticitat i accesibilitat a solvent. Prediccié d’estructura secundaria i
hélixs transmembrana. Predicci6 de funcié de proteines a partir de la seva seqiiéncia.
Bancs de patrons estructural/funcionals. Xarxes Neuronals.

Tema 4

Tema5 ESTRUCTURA 3D DE BIOMOLECULES

Cerca dels homolegs remots: PSI-BLAST. Cerca de dominis funcionals: MOTIF,
PRODOM. EI banc d’estructures PDB. Alineament estructural. Classificacio
estructural de dominis de proteines: SCOP, CATH, DALI. Modelat comparatiu per
homologia. Modelat per filament (“threading”). Dinamica Molecular. Encaig
proteina-proteina i proteina-DNA.

Tema6 GENOMICA

Projectes de sequenciacio de genomes. Sequenciacié i ensamblatge. Anotacio de
genomes. Els primers genomes complets a procariotes i eucariotes. EI genoma huma.
Genomica comparada. L’era posgenomica: estudis d’expressié amb xips de DNA,
SNPs, Detecci6 i cartografia de QTLs. Genomica funcional.

Tema7 RECONSTRUCCIO FILOGENETICA MOLECULAR

La filogénia molecular. Concepte d’arbre evolutiu. Gens ortologs i paralogs. Métodes
d’inferéncia filogenética: metodes de distancia (UPGMA, Unié amb el vei, minima
evolucid), metode de la maxima parsimonia i metode de la maxima versemblanca.
Estimaci6 de la longitud de les branques. Taxes de substituci6. Rellotge molecular.
Exemples: L'arbre filogenétic Universal. La filogénia de I’home i els seus parents més
proxims. Reconstruccié de vies de transmissions d’infeccions.

Aula i horaris de Teoria

Dilluns de 12:00 a 14:00. Aula C5/-106. Part de la teoria s’impartira durant les
sessions de practiques a I’aula d’informatica.

Programa Practic



Les practiques es realitzaran al llarg 15 sessions a les aules d’informatica de la
Facultat de Ciéncies.

L avaluacio de I’assignatura es realitzara a partir de un examen tedric-practic que es
fara a les aules d’ordinadors. S'aprovara amb una nota igual o major que 5 sobre 10.
La presentacid d’un treball voluntari pot ajudar a modular la nota final.
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