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VISTO el Expediente N° 827-1728/12, y

CONSIDERANDO:

Que por el citado Expediente se tramita la aprobacion del curso de
Doctorado denominado “Bioinformatica 2013".

Que a través de la Resolucion (CS) N° 283/05, se aprueba el
Reglamento de Cursos y Seminarios de Posgrado de la Universidad, vigente para
los Cursos y Seminarios de Doctorado.

Que el mencionado curso constituye un aporte relevante a la
formacién de posgrado en las especialidades involucradas.

Que los antecedentes académicos y profesionales de los docentes a
cargo del dictado del mismo, garantizan calidad y solvencia en el desarrollo de los

contenidos especificados.

Que la. evaluacion del citado curso .ha cumplido. con los . requisitos
estipulados en el Articulo 15 del Reglamento mencionado.

Que mediante Resolucion (CS) N° 552/12 y su maodificatoria se
aprueba el Presupuesto correspondiente al Ejercicio 2013.

Que la presente se dicta en virtud de las atribuciones conferidas por el

Art. 72° del Estatuto Universitario.

Por ello,

EL RECTOR DE LA UNIVERSIDAD NACIONAL DE QUILMES
RESUELVE:
ARTICULO 1° Aprobar el dictado del curso de Doctorado denominado
“Bioinformatica 2013”, cuyo programa y caracteristicas generales se detallan en el
Anexo de la presente Resolucion.
ARTICULO 2° Designar como docente expositores al Dr. Pablo Daniel
Ghringhelli, a la Dra. Carolina Susana Cerrudo, a la Lic. Solange Ana Belén Miele
y al Lic. Matias Javier Garavaglia.
ARTICULO 3° Disponer que el curso tendré una duracién total de noventa (90)
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horas y que se podra dictar hasta el ciclo lectivo 2014.
ARTICULO 4°: Establecer un cupo maximo de veinte (20) alumnos. En el caso

que la cantidad de postulantes excedan esa cifra, los docentes a cargo realizaran
la seleccidn correspondiente.

ARTICULO 5°: Aprobar el ingreso de los fondos que se generen por el dictado del
curso de Doctorado “Bioinformética 2013”. | o T
ARTICULO 6° Encomendar a la Secretaria de Posgrado la administracion de fos
fondos ingresados, pudiendo erogar lo recaudado en aquellos conceptos
vinculados a la realizacion del curso.

ARTICULO 7°: El gasto autorizado en la presente Resolucion debera imputarse a
las Partidas y Dependencias que correspondan, Presupuesto 2013, Organizacion
Funcional por Programas.

ARTICULO 8°: Registrese, practiquense las comunicaciones de estilo y archivese.
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ANEXO

Titulo del Curso de Doctorado: "Bioinformatica 2013".

Lugar de Realizacién: UNQ - Roque Saenz Pefa 352, Bernal. - -

Docentes Expositores: Dr. Pablo Daniel Ghiringhelli, Dra. Carolina Susana Cerrudo,
Lic. Solange A. B. Miele y Lic, Matias J. Garavaglia.

Carga horaria: 90hs. Teoricas 30hs. - Seminarios 20hs.- Experimental 40 hs.

Fecha de realizacion: afio 2012 con aprobaciéon hasta el 2014.

Destinatarios: Biotecnologia, Biologia, Bioquimica, Agronomia, Veterinaria, Otras
carreras afines.

Nota: los candidatos deben enviar, junto con la solicitud de inscripcion, el CV y
una nota donde indiquen su tema de trabajo y expliquen la importancia de tomar
el curso. Estos elementos seran utilizados como criterios de seleccion- si-hay mas
postulantes que el cupo disponible.

Obijetivos:
Desarrollar las capacidades cognitivas y analiticas necesarias para utilizar

adecuadamente las herramientas basicas de la Bioinformatica para el analisis,
interpretacion y uso de la informacién molecular de origen bioldgico.

/ Importancia académica

La Bioinformatica es una disciplina cientifica emergente que utiliza tecnologia de
la informacién para organizar, analizar y distribuir informaciéon bioldgica con la
finalidad de responder preguntas complejas en biologia. La Bioinformatica es un
area de investigacién multidisciplinaria, la cual puede ser ampliamente definida
como la interfase entre varias ciencias: Biologia, Bioquimica, Biotecnologia,
Computacion, Tecnologias de la Informacion, etc. Principalmente esta impulsada
por la incognita.de los proyectos genoma. y la promesa de una nueva era en la
cual la investigacion genomica puede ayudar dramaticamente a mejorar la
condicién y calidad de vida. Los avances en la deteccion y tratamiento de
enfermedades, la produccién de alimentos genéticamente modificados y muchos
otros temas son ejemplos de los beneficios mencionados mas frecuentemente. La
Bioinformatica involucra la solucidén de problemas complejos usando herramientas
de sistemas y computacion. También incluye la coleccidon, organizacion,
almacenamiento y recuperacion de la informacidn biologica que se encuentra en
base de datos.
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En funcion de lo anterior, actualmente no existe proceso biotecnoldgico que no
involucre etapas previas y/o posteriores de analisis bioinformético. Siendo, por
tanto, un conocimiento imprescindible en la actualidad.

Contenidos v biblioarafia:

Unidad 1 - D|a1

Teoria ’

Bioinformatica: consideraciones generales. Vias de acceso a la informacion segin
la problematica. Bases de datos: caracteristicas, acceso y principales
herramientas para la busqueda y el analisis de genes. Los proyectos genoma vy el
problema del andlisis e interpretacion de secuencias nucleotidicas y
aminoacidicas.

Practica

Acceso a las principales bases de datos. Busqueda de genes, secuencias,
estructuras y funciones.

Unidad 2 - Dia 2

Teoria

Estrategias basicas para la busqueda de similitud entre dos o mas secuencias,
nucleotidicas o aminoacidicas. Principales algoritmos: métodos basados en
matrices de puntos (Dot Plot), métodos basados en un analisis global (Clustal),
métodos basados en un analisis local (BLAST). Ensamble de secuencias
derivadas de'secuenciaciones automaticas (CONTIGS). ' B

Practica

Andlisis de ejemplos especificos en servidores locales e internacionales.

Unidad 3 - Dia 3

Teoria

Busqueda de patrones y motivos en secuencias nucleotidicas y aminoacidicas.
Principales algoritmos. Bases de datos de motivos (PROSITE, Pfam, etc.).
Anélisis basado en perfiles de busqueda. Estimaciones probabilisticas y validez
de los resultados. Una aproximacion a la prediccion de posibles funciones
biolégicas de una secuencia nucleotidica o aminoacidica.

Practica

Analisis de ejemplos especificos en servidores locales e internacionales.

Unidad 4 - Dia 4

Teoria

La teoria de la informacion: conceptos basicos. La teoria de la informacion vy el
analisis de secuencias. Complejidad informativa (entropla) g!obal y local. Analisis
de secuencias basado en aspectos informativos. Herramientas para el analisis
individual y multiple. Aplicaciones practicas: logos de secuencias, disefio de
primers basado en complejidad informativa.

Practica

Andlisis de ejempios especificos en servidores locales e internacionales.

Unidad 5-Dia 5
Teoria

{f:n J—. .
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Analisis de secuencias basado en aspectos composicionales. Abundancia relativa
de oligonucledtidos cortos (Genomic Signature). Frecuencias nucleotidicas y
aminoacidicas. Uso de codones. ‘

Practica

Anélisis de ejemplos especificos en servidores locales e internacionales.

Unidad 6 - Dia 6

La filogenia basada en secuencias nucleotidicas o aminoacidicas. El problema del
andlisis filogenético basado en segmentos de secuencias. PHYLIP (Phylogeny
Inference Package), criterios para el andlisis e interpretacion de resultados. La
filogenia y el criterio de Total Evidence.

Practica

Anélisis de ejemplos especificos en servidores locales e internacionales.

Unidad 7 -Dia 7

Teoria

La prediccidon de estructuras secundarias en acidos nucleicos. Principales criterios
y algoritmos (FOLD, MULFOLD, RNADraw). La prediccion de estructuras optimas
y subdptimas. Analisis comparativo de patrones de plegamiento entre las formas
optimas y suboptimas. Validez de los resultados.

Practica

Analisis de ejemplos especificos en servidores locales e internacionales.

Unidad 8 - Dia 8

Teoria

El analisis de secuencias y la prediccion de estructuras secundarias en proteinas.
Analisis y prediccion de propiedades fisicoquimicas relacionadas con Ia
estructura. Principales criterios y algoritmos (hidropatia, anfipaticidad, etc.).
Prediccion de estructuras secundarias (SCOP, CATH, Jpred 2, etc.). Validez de
los resultados. Modelado molecular de proteinas (homology modelling, molecular
threading, folding recognition, etc.).

Practica

Andlisis de ejemplos especificos en servidores locales e internacionales.

»Unidad 9 - Dia 9
;j/

/" Teoria

Gendmica funcional: proteomas, transcriptomas, regulomas. Generacion de datos.
Bases de datos y herramientas de anélisis.
Practica Andlisis de ejemplos especificos en servidores locales e internacionales.

Dia 10
Repaso, consultas y evaluacion final.

Bibliografia principal

Bibliografia principat

Molecular evolution: Computer analysis of protein and nucleic acid sequences. R.
F. Dodlittle.
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1990. Methods in Enzymology, volume 183. Academic Press. California. USA.

Sequence analysis primer. M. Gribskov and J. Deveraux. 1991. UWBC
Biotechnical Resource

Series. Stockton Press. New York. USA.

Computer Methods for Macromolecular Sequence Analysis. R. F. Doolittle. 1996.
Vothods e e e

in Enzymology, volume 266. Academic Press. California. USA.

Computational Methods in Molecular Biology. Salzberg S.L., Searls D.B. and Kasif
S. 1998.

Elsevier Science. USA.

Theoretical and Computational Methods in Genome Research. Suhai. 1998.
Kluwer

Academic Publishers. USA.

Bioinformatics. Methods and Protocols. S. Misener and S.A. Krawetz. 1999.
Humana Press.

New Jersey. USA.

Computational Molecular Biology: An Introduction. Peter Clote. 2000. Editor-in-
Chief

Simon Levin. Wiley series in Mathematical and Computational Biology. John Wiley
& Sons. Inc.

New York, USA.

Genomics, gene expression and DNA arrays. David J. Lockhart & Elizabeth A.
Winzeler.

2000. Nature 405, 827-835

Bioinformatics: A Practical Guide to the Analysis of Genes and Proteins. 2ND
Edition. A.D. Baxevanis and B.F. Francis Ouellette. 2001. Methods of Biochemical
Analysis

Volume 43. John Wiley & Sons, Inc.'New York, USA.

Developing Bioinformatics Computer Skills. Cynthia Gibas and Per Jambeck.
2001. O'Reilly

& Associates, Inc. Sebastopol, CA, USA

Bioinformatics Computing. Bryan Bergeron. 2002. Prentice Hall PTR

Data Analysis in Molecular Biology and Evolution. Xuhua Xia. 2002. Kluwer

Academic
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Publishers. New York, USA.

Bioinformatics: sequence and genome analysis. Davis W. Mount. 2003. Cold
Spring Harbor

Laboratory Press.

Algebraic Statistics for Computational Biology. Lior Pachter and Bernd Sturmfels.
2005, : o . o
Edited by Lior Pachter and Bernd Sturmfels. Berkeley, California, USA.
Publicaciones cientificas del area.

Apuntes de la asignatura.

INTERNET.

BIOINFORMATICA

Niveles de informacion. Acceso remoto a bancos de datos, algoritmos de

busqueda.

Bancos de datos genéticos. Andlisis de secuencias biologicas. ldentidades y
similitudes secuenciales y estructurales. Mineria de datos (data mining): busqueda
de patronies’y motivos. Teoria de la informacion y su aplicacion al estudio de las
secuencias biolégicas. Aspectos composicionales en acidos nucleicos y proteinas.
Evolucion molecular: filogenia y mecanismos de transferencia de material
genético.

Micro y Macroevolucion. Prediccion de la estructura secundaria en acidos
nucleicos.

Prediccion de la estructura secundaria en proteinas. Aproximaciones a la
prediccion de estructura terciaria en proteinas: modelado por homologia
(homology modelling), etc.

Metodologias relacionadas con protedmica.

Metodologia: Tedrico-practico

Modalidad: Presencial

Requisitos de asistencia: Asistencia al 80 % del total de las clases.

Evaluacién: Seminarios, examen
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Certificacion: Certificados de Asistencia y Aprobacion de'la UNQ.

Cupo maximo: 20 alumnos.

Presupuesto:

La realizacion del curso quedara sujeta a que la recaudacion de

fondos garantice la cobertura de su presupuesto.

Reguerimientos:
Los Curricula de los docentes constan a fojas N° 9-32 del Expediente N° 827-
1728/12.

ANEXO DE RESOLUCION (R)N°: k.
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