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CB309. Bioinformética (Obligatorio)

2. INFORMACION GENERAL
2.1 Curso

2.2 Semestre
2.3 Créditos
2.4 horas

2.5 Duracion del periodo

2.6 Condicion

2.7 Modalidad de aprendizaje
2.8 Prerrequisitos

3. PROFESORES

CB309. Bioinformatica
9™° Semestre.

2

1 HT; 2 HP;

16 semanas

Obligatorio
Hibrido

e (S212. Anélisis y Diseno de Algoritmos. (5% Sem)

MA307. Matemdtica aplicada a la computacién. (6% Sem)

e (S212. Anélisis y Diseno de Algoritmos. (5 Sem)

MA307. Matematica aplicada a la computacién. (6% Sem)

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 andlisis 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 areas de conocimiento de Ciencia de la Com-
putacion como: Lenguajes de Programacién (PL), Algoritmos y Complejidad (AL), Probabilidades y Estadistica, Manejo
de Informacién (IM), Sistemas Inteligentes (IS).

5. OBJETIVOS

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

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

6. RESULTADOS DEL ESTUDIANTE

1) S.O. Analizar un problema computacional complejo y aplicar los principios computacionales y otras disciplinas rele-
vantes para identificar soluciones. (Evaluar)

2) S.0O. Disenar, implementar y evaluar una solucién basada en computacién para cumplir con un conjunto determinado
de requisitos computacionales en el contexto de las disciplinas del programa. (Usar)

6) S.O. Aplicar la teorfa de la computacién y los fundamentos del desarrollo de software para producir soluciones basadas

en computacién. . (Usar)

7) S.0. Desarrollar tecnologia computacional buscando el bien comiin, aportando con formacién humana, capacidades
cientificas, tecnoldgicas y profesionales para solucionar problemas sociales de nuestro entorno. (Usar)

7. TEMAS



Unidad 1: Introduccién a la Biologia Molecular (4)

Resultados esperados:

Temas

Objetivos de Aprendizaje

e Revisién de la quimica orgdnica: moléculas y macro-
moléculas, azicares, acidos nucleicos, nuclétidos,
ARN, ADN, proteinas, aminoédcidos y nivels de es-
tructura en las proteinas.

e El dogma de la vida: del ADN a las proteinas, tran-
scripcién, traduccion, sintesis de proteinas

e Estudio del genoma: Mapas y secuencias, técnicas
especificas

e Lograr un conocimiento general de los tépicos més
importantes en Biologfa Molecular. [Familiarizarse]

e Entender que los problemas biolégicos son un desafio
al mundo computacional. [Evaluar]

Lecturas : [CB00], [SM97]

Unidad 2: Comparacién de Secuencias (4)

Resultados esperados:

Temas

Objetivos de Aprendizaje

e Secuencias de nucléotidos y secuencias de aminodci-
dos.

e Alineamiento de secuencias, el problema de alin-
eamiento por pares, busqueda exhaustiva, Progra-
macion dindmica, alineamiento global, alineamiento
local, penalizacién por gaps

e Comparacion de multiples secuencias: suma de
pares, andlisis de complejidad por programacién
dindmica, heuristicas de alineamiento, algoritmo es-
trella, algoritmos de alineamiento progresivo.

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

e Comprender y solucionar el problema de alin-
eamiento de multiples secuencias. [Usar]

e Conocer los diversos algoritmos de alineamiento de
secuencias existentes en la literatura. [Familiar-
izarse]

Lecturas : [CB00], [SM97], [Pev00]

Unidad 3: Arboles Filogenéticos (4)

Resultados esperados:

Temas

Objetivos de Aprendizaje

e Filogenia: Introduccion y relaciones filogenéticas.

e Arboles Filogenéticos: definicién, tipo de arboles,
problema de busqueda y reconstruccién de arboles

e Métodos de Reconstruccién: métodos por parsimo-
nia, métodos por distancia, métodos por méxima
verosimilitud, confianza de los drboles reconstruidos

e Comprender el concepto de filogenia, arboles filo-
genéticos y la diferencia metodolégica entre biologia
y biologia molecular. [Familiarizarse]

e Comprender el problema de reconstruccién de ar-
boles filogenéticos, conocer y aplicar los principales
algoritmos para reconstruccién de arboles filogenéti-
cos. [Evaluar]

Lecturas : [CB00], [SM97], [Pev00]




Unidad 4: Ensamblaje de Secuencias de ADN (4)

Resultados esperados:

Temas

Objetivos de Aprendizaje

e Fundamento bioldgico: caso ideal, dificultades,
métodos alternativos para secuenciamiento de ADN

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

e Algoritmos para ensamblaje de secuencias: repre-
sentaciéon de overlaps, caminos para crear super-
strings, algoritmo voraz, grafos aciclicos.

e Heuristicas para ensamblaje: busqueda de sobreposi-
ciones, ordenacién de fragmentos, alineamientos y
consenso.

e Comprender el desafio computacional que ofrece el
problema de Ensamblaje de Secuencias. [Familiar-
izarse]

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

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

Lecturas : [SM97], [Alu06]

Unidad 5: Estructuras secundarias y terciarias (4)

Resultados esperados:

Temas

Objetivos de Aprendizaje

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

e Prediccién de estructuras secundarias de ARN: mod-
elo formal, energia de pares, estructuras con bases in-
dependientes, solucién con Programacién Dinamica,
estructuras con bucles.

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

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

o Structural Alignment: definiciones, algoritmo DALI

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

e Conocer los algoritmos de solucién de problemas de
prediccién de estructuras secundarias ARN, y de es-
tructuras en protefnas. [Evaluar]

Lecturas : [SM97], [CB00], [Alu06]




Unidad 6: Modelos Probabilisticos en Biologia Molecular

(4)

Resultados esperados:

Temas

Objetivos de Aprendizaje

e Probabilidad: Variables aleatorias, Cadenas de
Markov, Algoritmo de Metropoli-Hasting, Campos
Aleatorios de Markov y Muestreador de Gibbs, Max-

e Revisar conceptos de Modelos Probabilisticos y com-
prender su importancia en Biologia Molecular Com-
putacional. [Evaluar]

ima Verosimilitud.
e Conocer y aplicar Modelos Ocultos de Markov para
Modelos Ocultos de Markov (HMM), estimacién de varios andlisis en Biologia Molecular. [Usar]
parametros, algoritmo de Viterbi y método Baul-
Welch, Aplicacién en alineamientos de pares y multi-
ples, en deteccién de Motifs en proteinas, en ADN

eucaridtico, en familias de secuencias.

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

Filogenia Probabilistica: Modelos probabilisticos de
evolucion, verosimilitud de alineamientos, verosimil-
itud para inferencia, comparacion de métodos
probailisticos y no probabilisticos

Lecturas : [Dur+98], [CB00], [Alu06], [Kro+94]

8. PLAN DE TRABAJO

8.1 Metodologia

Se fomenta la participacién individual y en equipo para exponer sus ideas, motivandolos con puntos adicionales en las
diferentes etapas de la evaluacion 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 dinamicas 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 précticos mediante
planteamiento de problemas, la resolucién de problemas, ejercicios puntuales y/o en contextos aplicativos.

9. SISTEMA DE EVALUACION
Frkiik EVALUATION MISSING ¥tk
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