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1. CURSO
CB309. Bioinformatica (Obligatorio)

2. INFORMACION GENERAL

2.1 Curso : CB309. Bioinformatica
2.2 Semestre : 97° Semestre.

2.3 Créditos : 4

2.4 Horas : 2 HT; 4 HP;

2.5 Duracién del periodo : 16 semanas

2.6 Condicion : Obligatorio

2.7 Modalidad de aprendizaje : Presencial

2.8 Prerrequisitos :  BI101. Biologfa. (8V° Sem)

3. PROFESORES

Atencién previa coordinacién con el profesor

4. INTRODUCCION AL CURSO

El uso de métodos computacionales en las ciencias bioldgicas se ha convertido en una de las herramientas claves para el
campo de la biologia molecular, siendo parte fundamental en las investigaciones de esta area.

En Biologia Molecular, existen diversas aplicaciones que involucran tanto al ADN, al analisis de proteinas o al secuen-
ciamiento del genoma humano, que dependen de métodos computacionales. Muchos de estos problemas son realmente
complejos y tratan con grandes conjuntos de datos.

Este curso puede ser aprovechado para ver casos de uso concretos de varias dreas de conocimiento de Ciencia de la Compu-
tacién como: Lenguajes de Programacién (PL), Algoritmos y Complejidad (AL), Probabilidades y Estadistica, Manejo de
Informacién (IM), Inteligencia Artificial (IA).

5. OBJETIVOS

= Que el alumno tenga un conocimiento sélido de los problemas biolégicos moleculares que desafian a la computacién.

= Que el alumno sea capaz de abstraer la esencia de los diversos problemas bioldgicos para plantear soluciones usando
sus conocimientos de Ciencia de la Computacion

6. RESULTADOS DEL ESTUDIANTE

AG-C10) Indagacién: Estudia problemas complejos de computacién usando métodos de ciencias de la informacién. (Usage)

AG-C11) Uso de Herramientas: Aplica herramientas modernas de computacién en la resolucién de problemas. (Usage)

7. TEMAS



Unidad 1: Introduccién a la Biologia Molecular (4 horas)

Resultados esperados: AG-C10,AG-C11

Temas

Aprendizaje esperado (Learning Outcomes)

» Revision de la quimica organica: moléculas y ma-
cromoléculas, azicares, acidos nucleicos, nuclétidos,
ARN, ADN, proteinas, aminodcidos y nivels de es-
tructura en las proteinas.

s El dogma de la vida: del ADN a las proteinas, trans-
cripcion, traduccién, sintesis de proteinas

= Estudio del genoma: Mapas y secuencias, técnicas
especificas

» Lograr un conocimiento general de los tépicos mas
importantes en Biologia Molecular. [Familiarizarse]

= FEntender que los problemas biolégicos son un desafio
al mundo computacional. [Evaluar]

Lecturas : [Clote2000], [Setubal1997]

Unidad 2: Comparacién de Secuencias (4 horas)

Resultados esperados: AG-C10,AG-C11

Temas

Aprendizaje esperado (Learning Outcomes)

= Secuencias de nucléotidos y secuencias de aminodaci-
dos.

= Alineamiento de secuencias, el problema de alinea-
miento por pares, buiisqueda exhaustiva, Programa-
ci6n dindmica, alineamiento global, alineamiento lo-
cal, penalizacién por gaps

= Comparacién de multiples secuencias: suma de pares,
analisis de complejidad por programacion dindmica,
heuristicas de alineamiento, algoritmo estrella, algo-
ritmos de alineamiento progresivo.

» Entender y solucionar el problema de alineamiento
de un par de secuencias. [Usar]

= Comprender y solucionar el problema de alineamien-
to de multiples secuencias. [Usar]

= Conocer los diversos algoritmos de alineamiento de
secuencias existentes en la literatura. [Familiarizarse]

Lecturas : [Clote2000], [Setubal1997], [Pevzner2000]

Unidad 3: Arboles Filogenéticos (4 horas)

Resultados esperados: AG-C10,AG-C11

Temas

Aprendizaje esperado (Learning Outcomes)

s Filogenia: Introduccién y relaciones filogenéticas.

= Arboles Filogenéticos: definicién, tipo de &arboles,
problema de busqueda y reconstruccién de drboles

= Métodos de Reconstrucciéon: métodos por parsimo-
nia, métodos por distancia, métodos por maxima ve-
rosimilitud, confianza de los drboles reconstruidos

s Comprender el concepto de filogenia, arboles filoge-
néticos y la diferencia metodolégica entre biologia y
biologia molecular. [Familiarizarse]

= Comprender el problema de reconstruccién de arbo-
les filogenéticos, conocer y aplicar los principales al-
goritmos para reconstruccién de arboles filogenéti-
cos. [Evaluar]

Lecturas : [Clote2000], [Setubal1997], [Pevzner2000]




Unidad 4: Ensamblaje de Secuencias de ADN (4 horas)

Resultados esperados: AG-C10,AG-C11

Temas

Aprendizaje esperado (Learning Outcomes)

Fundamento biolégico: caso ideal, dificultades, mé-
todos alternativos para secuenciamiento de ADN

Modelos formales de ensamblaje: Shortest Common
Superstring, Reconstruction, Multicontig

Algoritmos para ensamblaje de secuencias: represen-
tacion de overlaps, caminos para crear superstrings,
algoritmo voraz, grafos aciclicos.

Heuristicas para ensamblaje: busqueda de sobrepo-
siciones, ordenacién de fragmentos, alineamientos y
consenso.

= Comprender el desafio computacional que ofrece el
problema de Ensamblaje de Secuencias. [Familiari-
zarse]

= Entender el principio de modelo formal para ensam-
blaje. [Evaluar]

= Conocer las principales heuristicas para el problema
de ensambjale de secuencias ADN [Usar]

Lecturas : [Setubal1997], [Aluru2006]

Unidad 5: Estructuras secundarias y terciarias (4 horas)

Resultados esperados: AG-C10,AG-C11

Temas

Aprendizaje esperado (Learning Outcomes)

Estructuras moleculares: primaria, secundaria, ter-
ciaria, cuaternaria.

Prediccion de estructuras secundarias de ARN: mo-
delo formal, energia de pares, estructuras con bases
independientes, solucién con Programacion Dinami-
ca, estructuras con bucles.

Protein folding: Estructuras en proteinas, problema
de protein folding.

Protein Threading: Definiciones, Algoritmo Branch
& Bound, Branch & Bound para protein threading.

» Structural Alignment: definiciones, algoritmo DALI

= Conocer las estructuras protéicas y la necesidad de
métodos computacionales para la prediccion de la
geometria. [Familiarizarse]

= Conocer los algoritmos de solucién de problemas de
prediccion de estructuras secundarias ARN, y de es-
tructuras en proteinas. [Evaluar]

Lecturas : [Setubal1997], [Clote2000], [Aluru2006]

Unidad 6: Modelos Probabilisticos en Biologia Molecular

(4 horas)

Resultados esperados: AG-C10,AG-C11

Temas

Aprendizaje esperado (Learning Outcomes)

= Probabilidad: Variables aleatorias, Cadenas de Mar-
kov, Algoritmo de Metropoli-Hasting, Campos Alea-
torios de Markov y Muestreador de Gibbs, Maxima
Verosimilitud.

Modelos Ocultos de Markov (HMM), estimacién de
pardmetros, algoritmo de Viterbi y método Baul-
Welch, Aplicacién en alineamientos de pares y mul-
tiples, en deteccién de Motifs en proteinas, en ADN
eucariotico, en familias de secuencias.

Filogenia Probabilistica: Modelos probabilisticos de
evolucion, verosimilitud de alineamientos, verosimi-
litud para inferencia, comparaciéon de métodos pro-
bailisticos y no probabilisticos

= Revisar conceptos de Modelos Probabilisticos y
comprender su importancia en Biologia Molecular
Computacional. [Evaluar]

= Conocer y aplicar Modelos Ocultos de Markov para
varios andlisis en Biologia Molecular. [Usar]

= Conocer la aplicacién de modelos probabilisticos en
Filogenia y comparalos con modelos no probabilisti-
cos [Evaluar]

Lecturas : [Durbin1998], [Clote2000], [Aluru2006], [Krogh1994]




8. PLAN DE TRABAJO

8.1 Metodologia

Se fomenta la participacion individual y en equipo para exponer sus ideas, motivandolos con puntos adicionales en las
diferentes etapas de la evaluacién del curso.

8.2 Sesiones Tedricas

Las sesiones de teoria se llevan a cabo en clases magistrales donde se realizaran actividades que propicien un aprendizaje
activo, con dindmicas que permitan a los estudiantes interiorizar los conceptos.

8.3 Sesiones Practicas
Las sesiones précticas se llevan en clase donde se desarrollan una serie de ejercicios y/o conceptos practicos mediante
planteamiento de problemas, la resolucién de problemas, ejercicios puntuales y/o en contextos aplicativos.

9. SISTEMA DE EVALUACION
Fopkpkkk EVATUATION MISSING *okksktk
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