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No hay prerrequisitos

Objetivos y contextualizacion

Este curso introduce a los estudiantes en el campo de la Bioinformatica, una especialidad que utiliza bases de
datos informaticas para almacenar, recuperar y ayudar en la comprension de la informacién bioldgica. Los
proyectos de secuenciacion de genomas a gran escala asi como el progreso en la determinacion de
estructuras tridimensionales de proteinas han conducido a una explosion de secuencias genéticas y datos
estructurales disponibles para el analisis automatizado. Al estudiante se le muestra como el andlisis de
secuencias gendomicas y de estructuras de proteinas pueden conducir a una comprensiéon mucho mas
completa de los procesos biolégicos. Los estudiantes seran introducidos a los conceptos basicos y
herramientas de Bioinformatica y de la Biologia Computacional. Las sesiones practicas complementaran estos
conocimientos, permitiendo a los estudiantes a familiarizarse con los detalles y el uso de las herramientas mas
utilizadas y recursos en linea de la especialidad.

Objetivos:

® Presentacion general del campo de la Bioinformatica.
® Iniciacion a los tipos de datos que son objeto de analisis en Bioinformatica y sus bases de datos.
® Introducir el uso de las herramientas y algoritmos cominmente usados en la especialidad.


https://sia.uab.cat/servei/ALU_TPDS_PORT_ESP.html

® Desarrollar habilidades en la busqueda, obtencién y analisis de secuencias y estructuras de proteinas.

® Conocer los aspectos mas relevantes de la quimioinformatica, con especial énfasis en el
descubrimiento de farmacos.

® Conocer los conceptos de informatica médica y la integracién de bases de datos genéticas y clinicas

Competencias

® Aplicar los conocimientos adquiridos en la planificacién e implementacion de proyectos de
investigacion, desarrollo e innovacién en un laboratorio de investigacion biomédica, un laboratorio de
un departamento clinico y en la industria biomédica.

® Demostrar que conoce y comprende los procesos basicos de la vida a los diversos niveles de
organizacion: molecular, celular, tisular, de érgano, individual y de la poblacion.

® Trabajar como parte de un grupo junto con otros profesionales, comprender sus puntos de vista y
cooperar de forma constructiva.

Resultados de aprendizaje

1. ldentificar y aplicar metodologias de estudio adecuadas para el desarrollo de proyectos de
investigacion.

2. Trabajar como parte de un grupo junto con otros profesionales, comprender sus puntos de vista y
cooperar de forma constructiva.

3. Ultilizar procedimientos de analisis de la estructura, propiedades y funcion de moléculas y organulos
celulares.

Contenido
1. Introduccién al curso. Bases de datos en Bioinformatica

® NCBI - Entrez

® Bases de datos bibliograficas

® Secuencias de proteinas. UniProt

® Secuencias de nucledtidos. GenBank

2. Gendmica

® Anotaciones de genomas

® Busqueda de genes

® proyecto Genoma

® navegadores gendémicos

® proyecto Encode

® proyecto HapMap

® Catalogue de genes humanos y desordenes genéticos: OMIM
® Bases de datos de SNPs

® Estudios de asociacion del genoma comple (GWAS)

3. Alineamiento de secuencias

® Métodos de comparacion de secuencias
® Matrices de sustitucion

® Programacion Dinamica

® Alineamiento local y global

® Busqueda por similaridad (BLAST)



® Alineamiento multiple de secuencias
® Representacion de LOGOS de Secuencias
® Alineamientos progresivos. Uso de ClustalW

4. Analisis filogenéticos

5. Bioinformatica estructural

® Estructura secundaria de proteinas

® Estructura terciaria de proteinas. interacciones moleculares

Métodos experimentales pera la determinacion de la estructura terciaria de proteinas. Difracciéon de
Rayos-X y RMN. El formato PDB

® Estructura cuaternaria de proteinas

® Alineamiento estructural de proteinas, cavidades moleculares, potencial electrostatica molecular
Membrana celular, proteinas de membrana, prediccién de la estructura secundaria y de segmentos de
transmembrana

® Clasificacion estructural de proteinas: homélogos, motivos, dominios y familias proteicas

® Modelizacion por homologia

6. Modos de accidon de farmacos

® Receptores acoplados a proteinas G
® Cinasas
® Factores de crecimiento

7. Quimioinformatica

® Formatos de representacion de entidades quimicas. SMILES y coeficiente de Tanimoto
® Relacion Estructura-Actividad. Modelos de farmacoéforo

® Acoplamiento molecular proteina-ligando (Docking)

® ADME / Tox

Metodologia
La orientacion de la asignatura es eminentemente practica con la utilizacion de software de bioinformatica.
Clases de teoria:

Las clases teoricas se impartiran con la metodologia de tipo presencial -clases magistrales- aunque se
posibilitara y estimulara al maximo la interaccion y participacion del alumnado. Las clases tendran apoyo de
medios audiovisuales.

El material utilizado en clase por el profesor estara disponible en el Campus Virtual de la asignatura; se
recomienda a los alumnos que lo lleven a clase, para utilizarlo como apoyo a la hora de tomar apuntes.

Se animara al alumno a profundizar en los conocimientos adquiridos en clase mediante la utilizacion de la
bibliografia y software de simulacién recomendados.

Clases practicas:

Dado el caracter y la orientacion de la asignatura estas clases jugaran un papel clave en su desarrollo y en el
aprendizaje de la materia y son un punto fundamental para el correcto cumplimiento de los objetivos de la
asignatura.

Ademas del amplio abanico de recursos web de Bioinformatica al alcance de todos, que estaran instalados en
el aula de informatica.



En ellas el alumno debera resolver casos practicos, previamente seleccionados. El aprendizaje contempla
tanto la introduccion y manipulaciéde datos, como el uso de las principales facilidades que ofrecen los
softwares seleccionados.

Las practicas se llevaran a cabo individualmente o por parejas.
Proyecto de investigacion:

Se pretende que el estudiante desarrolle habilidades en la resolucion de una hipétesis biolégica utilizando las
herramientas y recursos bioinformaticos impartidos.

Nota: se reservaran 15 minutos de una clase dentro del calendario establecido por el centro o por la titulacion
para que el alumnado rellene las encuestas de evaluacion de la actuacion del profesorado y de evaluacion de
la asignatura o modulo.

Actividades
Titulo Horas ECTS Resultados de aprendizaje
Tipo: Dirigidas
Clases practicas 24 0,96
Clases tedricas 24 0,96
Presentacién proyecto de investigacion 55 0,22

Tipo: Supervisadas

Practicas de consolidacion y tutorizacion 10 0,4

Tipo: Auténomas

Estudio 71 2,84
Proyecto de investigacion 10 0,4
Evaluacion

Las competencias de la asignatura se evaluaran segun los siguientes criterios:

Parte tedrica-practica:

Dos examenes parciales de conocimientos tedricos-practicos y preguntas conceptuales [pruebas T1 (32.5%) y
T2 (32.5%)]

Parte Practica:

Asistencia a practicas y presentacion de los informes corresponens [Al (15%)]
Elaboracién y presentacion de un proyecto [PJ (20%)]

La calificacion minima global necesaria para superar la asignatura sera de 5 puntos.

La parte practica es indispensable para poder ser evaluado, si bien no habra minimos.



Se considerara que un estudiante obtendra la calificacién de "No evaluable" si la valoracién de todas las
actividades de evaluacion realizadas no le permita alcanzar la calificacion global de 5 en el supuesto de que
hubiera obtenido la maxima nota en todas ellas.

Habra un examen final: bien de recuperacién para aquellos alumnos que no superen la asignatura, bien por
los que deseen subir nota (con afectacion negativa). Este examen representara el 65% de la nota final dado
que la prart practica contara el 35% restante.

Los alumnos repetidores podran escoger entre hacer practicas o no. En caso de no hacerlas la evaluacion
seria T1 40%, T2 40% y PJ 20%.

Esta asignatura no contempla evaluacion Unica

Actividades de evaluacién continuada

Resultados de

Peso Horas o
aprendizaje

Asistencia a practicas y presentacion de los informes 15% 4 0,16 1,3
correspondientes

Elaboracioén y presentacion proyecto 20% 1 0,04 1,2,3
Examenes tedricos-practicos 65% 0,5 0,02 1,2,3
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Recursos d'Internet

http://www.nih.gov/

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

http://www.pdb.org/

http://www.ebi.ac.uk

http://www.uniprot.org/
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http://www.genomesonline.org/index
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http://genome.ucsc.edu/ENCODE/

http://www.genome.gov/Encode/

http://www.nature.com/encode/#/threads

http://hapmap.ncbi.nim.nih.gov

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp

http://www.ncbi.nIm.nih.gov/SNP/

http://omim.org

http://www.1000genomes.org/home

http://www.genome.gov/

http://www.genome.gov/GWAStudies/

http://www.embl.de/

http://genes.mit.edu/GENSCAN.html

http://expasy.org/prosite/

http://prodom.prabi.fr/

http://pfam.sanger.ac.uk/

http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/

http://scop.mrc-Imb.cam.ac.uk/scop/

http://www.cathdb.info/

http://ekhidna.biocenter.helsinki.fi/dali_server/

http://www.vcclab.org/lab/edragon/

http://matisse.ucsd.edu/itp-bioinfo/links.html

http://sites.univ-provence.fr/~wabim/english/logligne.html
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