CARTA DESCRIPTIVA (FORMATO MODELO EDUCATIVO UACJ VISION 2020)

l. Identificadores de la asignatura

Instituto: ICB Modalidad: Presencial
Departamento: Ciencias Quimico Bioldgicas

Créditos: 6
Materia: Bioinformatica

Maestria en Ciencias Orientacion en

Programa: Gendmica Caracter: Obligatoria
Clave: MOG-0001-14
Tipo: Teorico-
Practico
Nivel: Principiante
Horas: 3 Teoria: 2 Practica: 2
IIl. Ubicacion
Antecedentes: Clave
Consecuente:

Fundamentos de las Ciencias Omicas
Fisiologia Celular

Ill. Antecedentes

Conocimientos: Generales del area de Bioquimica, Génetica y Biologia Celular.

Habilidades: Para la interpretacion de articulos, traducciones Inglés espariol, Aplicacion de los
conocimientos teéricos adquiridos y discusion de resultados.

Actitudes y valores: Honestidad académica, critico, responsable, analitico, perseverante, trabajo en grupo.
Integracion de biologia molecular, bioinformatica, bioquimica y fisiologia celular

IV. Propésitos Generales

Proporcionar al alumno bases sélidas en el campo de las ciencias gendmicas con enfasis en la comprensién
y desarrollo de herramientas bioinformaticas.

V. Compromisos formativos

Intelectual: El estudiante sera capaz de adquirir los conocimientos basicos para entender el el flujo de la
informacién bioldgica e integrard con los conceptos de las ciencias omicas y analizara la informacion
genética disponible en las bases de datos asi como desarrollara habilidades que le permitan realizar




predicciones con respecto al despliegue de la informacién.

Humano: El estudiante tendra conciencia sobre la importancia de los aspectos moleculares y del flujo de la
informacion genetica en el contexto de herramientas predictivas.

Social: El estudiante tendra elementos que le permitan aplicar el conocimento adquirido en las ciencias de la
salud, ambientales, quimico-biologicas y otras areas.

Profesional: El alumno adquirira formacion no s6lo a nivel basico, sino que de vanguardia sobre procesos
moleculares y permitird comprender el campo de ciencias de frontera como las Omicas.

V1. Condiciones de operacion

aula tradicional y

Espacio: laboratorio de cdmputo
Laboratorio: Mobiliario:  mesa redonda y sillas
Poblacién: 10-15
Material de uso frecuente:
A) Rotafolio
B) Pizarron

C) Cafidn y computadora portatil

Condiciones especiales: Centro de computo

VII. Contenidos y tiempos estimados

Temas Contenidos Actividades
1.1. Estructura quimica de los nucleétidos Presentacion.
1.1.1  Diferencia entre nucledtido, nucledsidoy | -Revisién del temario y
base nitrogenada forma de evaluacién.
1.1.2  Ribosay 2'-desoxiribosa -Exposicién por parte del
1.1.3  Bases nitrogenadas observadas en los maestro.
acidos nucleicos -Revision y discusion de
1.2 Caracteristicas quimicas de las cadenas de articulos relacionados a
acidos nucleicos temas de vanguardia.

1.2.1  Reactividad del grupo 5 -fosfato y 3-OH
de los nucleotidos

MODULO 1 1.2.2  Potencial electroestatico del DNA y RNA
1. Introducciony 1.2.3  Formacién de enlaces 5°-3"-fosfoéster y
fundamentos del fosfodiéster

estudiodelos | 13 Estructura del DNAy del RNA
acidos nucleicos | 131 La doble hélice en el DNA
1.3.2  Puentes de hidrogeno entre bases
nitrogenadas en el DNA bicatenario
1.3.3  Diferentes topologias del DNA: DNA b,
DNAzyDNAa
1.34  Diferentes tipos de RNA: mRNA, tRNA,
rRNA y miRNA
1.3.5  Estructura secundaria y terciaria
observada en el RNA
1.4 Empaquetamiento del DNA de doble cadena




en procariontes y eucariontes
1.4.1  Definicion de cromosoma
1.4.2  Elnucleosoma
1.4.3  Estructura de la cromatina y niveles
superiores de organizacion
144  Histonas
1.4.5  Metilacion del DNA
1.4.6  Regulacion y remodelacion de la

cromatina
1.4.7  Superenrrolamiento del DNA'y
topoisomeria
1.5 Cdbdigo genético, marcos de lectura y
secuencias
1.5.1  Dogma central del flujo de informacién
genética

1.5.2  Modificaciones quimicas en la
maduracién del mRNA en procariontes y
eucariontes

1.5.3  Caodigo genético degenerado

1.54  Codones raros en sistemas heterologos

1.5.5  Marcos de lectura abiertos y deslices en
la lectura

1.5.6  Bamboleo de bases en los tripletes

Introduccion y
fundamentos del
estudio de las
proteinas

2.1.Estructura quimica de los alpha-aminoacidos
estandar y péptidos
2.1.1. Los 20 aminoécidos
2.1.2. Caracteristicas fisicoquimicas de los
aminoacidos
2.1.3. Geometria y caracteristicas del enlace
peptidico
2.1.4. Conceptos de Péptidos y proteinas
2.2. Principios estructurales de las proteinas
2.2.1. Niveles de organizacion estructural:
primeria, secundaria, terciaria, quintuaria
2.2.2. Estructura supersecundaria, motivos y
dominios estructurales
2.2.3. Topologia del plegamiento de una
proteina
2.2.4. Clasificacion topoldgica de las proteinas
2.3. Principios funcionales de las proteinas
2.3.1. Estado nativo y desplegado de las
proteinas
2.3.2. Actividad biologica de las proteinas
2.3.3. Principios fisicoquimicos de las
interacciones intermoleculares: proteina-
ligando y proteina-solvente
2.4. Estudio estructural de las proteinas
2.4.1. Cristalografia y difraccion de rayos X
2.4.2. Resonancia Magnética nuclear
2.4.3. Microscopia electronica

-Exposicién por parte del
maestro.

-Revisién y discusion de
articulos relacionados a

temas de vanguardia.




2.4.4. Espectroctroscopia

MODULO 2

Herramientas
bioinformaticas
para el estudio
de los acidos
nucleicos

3.1.

3.2.

3.3.

34.

3.6.

Introduccidn a las bases de datos
3.1.1. Secuencias de nucledtidos: EMBL, NCBI
y Gene Bank
3.1.2. Bancos de datos de genomas completos
KEGG
Alineamientos pareados y BLAST
3.2.1. Las matrices de calificacion: BLOSUM,
PAM, y matrices basadas en
clasificaciones de aminoacidos
3.2.2. Alineamiento en pares: Smith-waterman,
Needleman-Wunsch
3.2.3. Programacién dinamica y criterios de
penalizaciéon
3.2.4. Busqueda por similitud usando FASTA
3.2.5. Blast T y Blast N en el NCBI y
herramientas de andlisis
3.2.6. Descarga de datos de secuencias en
distintos formatos
Alineamientos pareados y BLAST
3.3.1. Alineamientos multiples en NCBI
3.3.2. Alineamiento multiples progresivos
3.3.3. Alineamiento con clustalw, clustalo y
muscle
3.3.4. Mesquite y McClade
3.3.5. Andlisis de Logos: Weblogo
Disefio de cebadores y digestion
3.4.1. Especificos
3.4.2. Random-Primers
3.4.3. Degenerados
3.4.4. Para deteccidn de segmentos de genes
3.4.5. Herramientas de Expassy para analisis de
secuencias
3.5. Secuenciacién de acidos nucleicos
3.5.1. Introduccidn a las metodologias de
Secuenciacion Masiva: lllumina, lon
torrent
3.5.2. Formatos estandares para el manejo de
secuencias
3.5.3. Teoria del ensamblado de reads:
cobertura, sobrelape, consenso
3.5.4. Resumen de estrategias de alineamiento
de secuencias cortas
3.5.5. Caracteristicas de RNA-seq
3.5.6. Metodologias de ensambles de
transcritos: ensamble de Novo
Filogenia Molecular
3.6.1. Conceptos basicos de evolucién
molecular.
3.6.2. determinacion de distancias evolutivas,
3.6.3. modelos de sustitucion empiricos y

-Exposicién por parte del
maestro.

-Revision y discusion de
articulos relacionados a
temas de vanguardia
-Elaboracién individual de
ejercicios practicos con las
herramientas revisadas
usando un gen relacionado
con el proyecto de tesis de
los alumnos




paramétricos.

3.6.4. Reconstruccion de filogenias usando
matrices de distancias

3.6.5. Inferencia filogenética usando el criterio
de méxima verosimilitud

MODULO 3
Herramientas
bioinformaticas
para el estudio de
las proteinas

4.1. Bases de datos de proteinas
4.1.1. NCBI
4.1.2. Uniprot
4.1.3. EMBL
4.1.4. Protein Data Bank
4.1.5. Brenda
4.2. Andlisis de secuencias de proteinas
4.2.1. Prediccion de parametros fisicoquimicos:
ProtParam Expassy
4.2.2. Prediccion e identificacion de dominios y
familias proteicas: CATH, SCOP y NCBI-
blast
4.2.3. Prediccion de estructura secundaria:
IGOR
4.2.4. Prediccion de estructura terciaria: Swiss
Model y ITASSER
4.2.5. Prediccion de estructura cuaternaria: por
extrapolacion homologa y por docking
rigido (SymDock)
4.2.6. Validacion de modelos estructurales:
Herramientas de analisis en What if
4.2.7. Prediccion de sitios de fosforilacion,
glicosilacion, ubiquitinacién y localizacién
celular
4.3. Analisis estructural de la estructura
tridimensional de modelos experimentales y
tedricos
4.3.1. Analisis comparativo por alineamiento
estructural: Pymol y USCF-Chimera
4.3.2. ldentificacion de cavidades, tuneles y
area accesible al solvente: Cavery
USCF-Chimera cliping
4.3.3. Calculo del pKa, ionizacion y carga
tedrica de las proteinas: PROPKA y
2PQR
4.3.4. Calculo del potencial electroéstatico de
las proteinas: APBS
4.3.5. Andlisis de intercaras en oligomeros y
complejos: PISA'y SPPIDER
4.4. Acoplamiento molecular: docking
4.4.1. Autodock vina: USCF-Chimera
4.4.2. PatchDock
4.4.3. SwissDock
4.4.4. Docking rigido por homologia

-Exposicién por parte del
maestro.

-Revision y discusion de
articulos relacionados a
temas de vanguardia
-Elaboracién individual de
ejercicios practicos con las
herramientas revisadas
usando un gen relacionado
con el proyecto de tesis de
los alumnos




4.5. Visualizacion de datos estructurales
4.5.1. Mapas de densidad electronica
4.5.2. Software coot
4.5.3. Remodelacién de ligandos en densidad
electrénica no modelada
4.5.4. Validacién de modelos
4.5.5. Visualizacion de volumenes electronicos
obtenidos por microscopia
4.6. Analisis de datos, electroforéticos, espectrales
y de masas
4.6.1. Espectros
4.6.2. Segundas derivadas
4.6.3. Componentes principales
4.6.4. Espectrogramas
4.6.5. Mascot y otras herramientas de expassy

VIIl. Metodologia y estrategias didacticas

Metodologia Institucional:

a) Elaboracion de ensayos, monografias e investigaciones (segun el nivel) consultando fuentes
bibliograficas, hemerograficas, y "on line"
b) Elaboracidn de reportes de lectura de articulos actuales y relevantes a la materia en lengua inglesa

Estrategias del Modelo UACJ Vision 2020 recomendadas para el curso:

aproximacion empirica a la realidad

busqueda, organizacidn y recuperacion de informacién
comunicacion horizontal

descubrimiento

ejecucion-gjercitacion

eleccidn, decision

evaluacion

experimentacion

extrapolacién y trasferencia

internalizacion

investigacion

meta cognitivas

planeacién, prevision y anticipacion

problematizacion

proceso de pensamiento légico y critico

procesos de pensamiento creativo divergente y lateral
procesamiento, apropiacién-construccion
significacion generalizacion

trabajo colaborativo
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IX. Criterios de evaluacion y acreditacion




a) Institucionales de acreditacion:
Acreditacion minima de 80% de clases programadas

Entrega oportuna de trabajos
Calificacién ordinaria minima de 7.0
Permite examen Unico: no

b) Evaluacién del curso
Acreditacion de los temas mediante los siguientes porcentajes:

50 % Ejercicios en clase
20 % Examenes parciales
30 % Elaboracion de un proyecto de andlisis bioinformatico de un gen de interés.

100 % Total

X. Bibliografia

A) Bibliografia basica

Harvey Lodish, Arnold Berk, Chris A. Kaiser, Monty Krieger, Anthony Bretscher, Hidde Ploegh, Angelika
Amon, Matthew P. Scott. Biologia Celular y Molecular: W.H. Freeman and Company (NY) en Editorial
Panamericana, 2016. Edicién 7.

James D. Watson, Tania A. Baker, Stephen P. Bell, Alexander Gann, Michael Levine , Richard Losick.
Biologia Molecular del Gen: Pearson en Editorial Panamericana, 2016.

Berg J. M., Tymoczko J. L., Stryer L. Biochemestry. 7th. ed. W. H Freeman and Company. USA. 2012.
Bourne P. E., Weissig H. (editores) 2003. Structural bioinformatics. Wiley-Liss. USA.

Claverie J.M., Notredame C. 2003. Bioinformatics for dummies. For Dummies Series, Wiley Publishing
New York. USA.

Schlik T. 2010. Molecular modeling and simulation. An interdisciplinary guide. 2nd edition, Springer.

B) Bibliografia de lengua extranjera
Revistas de Caracter internacional

Nucleic Acid Research: https://nar.oxfordjournals.org/

Plos Computational biology: http://journals.plos.org/ploscompbiol/

Bioinformatics: https://bioinformatics.oxfordjournals.org/

C) Bibliografia complementaria y de apoyo
Snyder, Champness. Molecular Genetics of Bacteria: Washintong D.C. third ed. 2007.

Alberts. Molecular Biology of the Cell: Garland Science. 6t ed. 2014.



https://nar.oxfordjournals.org/
http://journals.plos.org/ploscompbiol/
https://bioinformatics.oxfordjournals.org/

X. Perfil deseable del docente

Maestro en Ciencias, o Doctor con experiencia en Biologia Molecular, Bioquimica y Bioinformatica.

XI. Institucionalizacion

Responsable del Departamento: Dr. Antonio de la Mora Covarrubias
Coordinador/a del Programa: Dra. Raquel Gonzalez Fernandez
Fecha de elaboracion:

Elaboré: Dr. Angel Gabriel Diaz Sanchez

Fecha de redisefio: Octubre 2016

Redisefio:




