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Prerequisitos

Es conveniente que el alumno repase los conceptos basicos adquiridos en las asignaturas de Genética,
Genética Molecular, Microbiologia, Estructura y Funcion de Biomoléculas y de Ampliacién de Biologia Celular.

Son recomendables conocimientos de inglés.

Objetivos y contextualizacion

El tratamiento y el analisis informatico de datos moleculares ha adquirido un protagonismo fundamental en la
biologia actual y la materia que se impartira en esta asignatura constituye una vision introductoria basica a la
bioinformatica. Los objetivos principales son:

® Proporcionar los conocimientos bioinformaticos basicos que permita el uso de herramientas para
realizar busquedas de informacion en las bases de datos de interés para las biociencias y abordar el
analisis computacional de secuencias de acidos nucleicos y proteinas.

® Dar una perspectiva del potencial de esta disciplina tanto en el ambito de la investigacién como en el
profesional.

Contenido

Tema 1. Bases de datos de interés para las biociencias. Introduccion a la bioinformatica. Bases de datos
moleculares. Motores de busqueda. Dipdsito y extraccion de secuencias de las bases de datos primarias de
DNA. Formatos para las secuencias. El NCBI y sus bases de datos. Herramientas de visualizacion, edicion y
analisis de secuencias de DNA.

Tema 2. Alineamiento y comparacion de secuencias. Alineamiento por parejas. Método de Dot-Plot.
Alineamiento local y global. Métodos basados en programacion dinamica. Matrices de sustitucion: identidad y



similitud. Penalizacién por gaps. Alineamiento multiple de secuencias. Alineamientos progresivos,
fundamentos. Aplicacion de los alineamientos multiples.

Tema 3. Busquedas por similitud. Algoritmos heuristicos. Algoritmos para la busqueda por similitud en
bases de datos: estrategia BLAST y FASTA. Tipo de BLAST y aplicaciones. Anotacion de secuencias de DNA
por homologia.

Tema 4. Programacion de scripts para la automatizacion de tareas bioinformaticas. El analisis
bioinformatica estandar. Perl. Variables. Médulos. BioPerl.

Tema 5. Anotacion de genes y dominios proteicos. Busqueda de genes ab-initio. Anotacion de dominios
proteicos con InterProScan. Anotacién funcional con Gene Ontology.

Tema 6. Genomica comparativa. Phylogenetic footprinting / shadowing. Busqueda de ortélogos y paralogos.
Sintenia.

Tema 7. Reconstruccion filogenética molecular. La evolucion biolégica. La filogenia molecular. Métodos de
inferencia filogenética (UPGMA, Neighbor-Joining). Ejemplos de reconstruccion filogenética.

Tema 8. Variacion genética y seleccion natural. Tipo de variacion genética. Teoria neutralista de la
evolucion molecular. Tests de neutralidad (Ka/Ks). Ejemplos de seleccion natural.

Tema 9. Proteinas: analisis de la secuencia. Relacion secuencia-estructura-funcion. Bases de datos
primarias. Cémputos a partir de la secuencia y prediccidn de la sublocalizacion celular.

Tema 10. Proteinas: analisis de la funcion. Prediccion de la funciéon. Busqueda de homadlogos remotos.
Identificacion de motivos, dominios y familias proteicas. Bases de datos secundarias. Bases de datos
integradas.

Tema 11. Proteinas: analisis de la estructura. El banco de estructuras PDB. Busqueda de homologos
estructurales. Prediccion de caracteristicas estructurales. Modelado de la estructura tridimensional.
Clasificacion estructural de proteinas.



