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| - Oferta Académica

Materia Carrera Plan Afo Periodo
BIOINFORMATICA LIC. EN BIOLOGIA MOLECULAR 15(%‘1' 2025 1° cuatrimestre

Il - Equipo Docente

Docente Funcién Cargo Dedicacién
LAPADULA, WALTER JESUS Prof. Responsable P.Adj Simp 10 Hs
CARMONA VIGLIANCO, NATALIA EVE Responsable de Préctico JTP Exc 40 Hs

Hs

[l - Caracteristicasdel Curso

Credito Horario Semanal

Teorico/Préactico |Tedricas| Practicasde Aula | Pract. delab/ camp/ Resid/ PIP, etc. | Total

4 Hs Hs Hs Hs 4 Hs
Tipificacion | Periodo
C - Teoria con précticas de aula 1° Cuatrimestre
Duracion
Desde Hasta | Cantidad de Semanas | Cantidad de Horas
13/03/2025 24/06/2025 15 60

IV - Fundamentacion

La bioinformatica se ha convertido en una herramienta fundamental paralas ciencias de lavida. Esta disciplina permite
analizar y comprender lainformacién contenida en secuencias de &cidos nucleicos y proteinas desde una perspectiva
bioquimicay biofisica para obtener claves estructurales, funcionalesy evolutivas. En los Gltimos afios e manejo de
herramientas bi oinforméti cas se ha convertido en una necesidad para las disciplinas biol 6gicas. Esto se debe principamente a
lautilizacién, cada vez mas comiin, de las técnicas masivas de secuenciacion que generan diariamente una vasta cantidad de
datos biol 6gicos que en su mayoria se encuentran disponibles publicamente en diferentes bases de datos. Por lo tanto, la
informacion generaday su disponibilidad constituyen un pilar de investigaciones en los ambitos de la salud, €l agro, las
ciencias quimicas, entre otros. Asimismo, la fortaleza de la bioinforméticaradica en el andlisis de dichos datos en € marco de
lateoria evolutiva, lo cual permite comprender el mundo biol dgico de manera mas acabada.

V - Objetivos/ Resultados de Aprendizaje

Objetivo general:
Introducir €l uso de bases de datos y de herramientas bioinforméti cas para procesar de manera criticainformacion bioldgica,
mediante el andlisis de datos de genes, genomas, transcriptomas y proteinas.

Objetivos especificos:
-Identificar lainformacion disponible de genes, genomas, transcriptomas 'y proteinas de diferentes organismos a partir del uso
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de bases de datos biol gicas

-Adquirir experiencia en el manejo de herramientas bioinforméticas utilizadas para el andlisis de genes,
genomas,transcriptomas y proteinas mediante la realizacién de las actividades précticas

-Discernir el uso de las distintas herramientas para resolver problemas biol 6gicos particul ares, mediante la elaboracion de un
trabajo integrador

VI - Contenidos

PROGRAMA ANALITICO Y DE EXAMEN

Tema 1: Introduccion alabioinformaticay técnicas de alto rendimiento

¢Qué esla Bioinformatica?. Conceptos de genes, genomas y transcriptomas de procariotas y eucariotas. Conceptos de
Proteinas. Secuenciacién de écidos nuclei cos, fundamentos, equipos y resultados obtenidos por las técnicas de primera,
segunday tercera generacién. formatos fastay fastq.

Tema2: Evolucion y bioinformética

Evolucion bioldgicay su relevancias parala bioinformatica, Mecani smos evol utivos, mutaciones, flujo génico,
recombinacién, seleccién natural y deriva génica. Evolucion anivel molecular, teoria del reloj molecular, teoria neutral,
concepto de homologia, genes ortélogos, pardlogos y xendlogos. Conceptos de familias y superfamilias génicas.

Tema 3; Alineamiento de secuenciasy bases de datos

¢Qué es un alineamiento de secuencias? usos de los alineamientos de secuencias, tipos de alineamientos (locales y globales).
M étodos de alineamiento: programacién dinamica, progresivo, basado en consistencia e iterativo. Sistemas de puntajes para
alineamientos de &cidos nucleicos y aminoacidos (matrices PAM y BLOSUM). Programas utilizados pararealizar
alineamientos multiples de secuencias'y para su visualizacion. Bases de datos bioldgicas, NBCI, EBI. Obtencion de
secuencias y metadata disponibles en bases de datos. Busqueda de genes por homologia (BLAST).

Tema4: Filogenia molecular

Teoriade arboles, formas de enraizar (grupos externo o punto medio), formato newik. | nterpretacion de arboles, grupos
monofiléticos, parafiléticosy polifiléticos. Flujo de trabajo parainferir unafilogenia molecular. Marcadores utilizados para
realizar andlisis filogenéticos, alineamiento de secuencias, Modelos de sustitucién , métodos de inferencia basados en
distancia (UPGM y Neighbor joining) y basados en caracteres (Maxima Parsimonia, Méaxima Verosimilitud e Inferencia
Bayesiana). Soporte de &rboles por bootstrap. Visualizacion y edicion de arboles por figtree.

Tema5: Herramientas utilizadas para el ensamblado y anotacion de genomas

Obtenciodn de reads, control de calidad (FASTQC), concepto de cobertura, conceptos de ensamblado de genomas por mapeo
contrareferenciay de novo. Control de calidad de ensambles L50, N50. Programas usados. Anotacion de genomas.
Programas de visualizacion Jorowser y Artemis. Uso de la plataforma Galaxy.

Tema 6:; Filogenémica

¢Qué eslafilogendmica?. Tipo de datos a analizar mediante filogendmica: Genomas completos, blogues sinténicos,
pangenomay core genoma, Mutaciones puntuales simple (SNPs). Andlisis del pangenoma mediante la utilizacién de Roary.
Tema 7: Herramientas utilizadas para €l analisis de experimentos de RNAseq

Obtencion de datos disponibles en bases de datos publicas (Sequence read archives/European Nucleotide Archive). Control
de calidad (FASTQC), filtrado de secuencias, Alineamiento de Reads con genomas de referencia. Conteo y normalizacion
cuentas, reads per kilobases per millions (RPKM), Transcripts per million (TPM). Andlisis diferencial de expresion.
Programas utilizados

Tema 8: Herramientas utilizadas para el andlisis de proteinas Plataforma Expasy. Conceptos de estructura primaria,
secundaria, terciariay cuaternaria, dominiosy motivos. Clasificacion de proteinas en superfamiliasy familias. Andlisis de
dominios mediante interpro. Prediccion funcional de proteinas. Busqueda de proteinas PSI-BLAST, HMMER. Prediccion de
estructura secundaria. Clasificacion estructural de proteinas por CATH. Protein data bank. Prediccion de estructuraterciaria
(SWISS-MODEL vy alphafold).

Tema 9: Otras herramientas y bases de datos

VectorBase, TriTrypDB, andlisis de sintenia, timetree, Identificacién molecular de organismos, codigo de barra genético,
bold datasystem, Spling, disefio de cebadores para PCR.

Tema 10: Metagenémica

¢Qué es la metagendmica? utilizaciones actuales. Microbiotay microbioma. Whole metagenome sequencing y Targeted
sequencing (metabarcoding).
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VII - Plan de Trabaj os Practicos

Trabajo practico 1. Andlisis de secuencia obtenidas por métodos de primera generacion

Trabajo Préctico 2. Bases de datos NCBI, BLAST y alineamientos multiples de secuencias

Trabajo practico 3. Filogenia Molecular

Trabajo practico 4. Control de calidad de archivos FASTQ, ensamblado de genoma, andlisis estadistico y anctacion de genes
Trabajo Préctico 5. Filogenémica

Trabajo practico 6. Bases de datos de transcriptomas, Control de calidad de arhcivos FASTQ, Alineamiento de transcriptoma
con genoma de referencia, Estimacion de TPM, Atlas-EBI

Trabajo Practico 7. Herramientas para €l estudio de proteinas Trabajo préctico 8. Otras herramientas comunmente utilizadas
en bioinformatica

Trabajo practico 9. Metagendmica

VI1II - Regimen de Aprobacion

1. TRABAJOS PRACTICOS

L os trabajos practicos consisten en practicos de informética. La aprobacion de los mismos implica que el/la estudiante
demuestre un conocimiento claro del tema, participe en laclase y trabaje de maneraindividual, alcanzando |os objetivos
fijados. Al final de cada précticos se realizaré un puesta en comun donde los/las estudiantes deberdn explicar como
resolvieron la ejercitacion.

2. EVALUACION PARCIAL

Pararegularizar la asignatura el/la estudiante debera aprobar |os dos examenes parciales. Los cuaes consistiran de una
evaluacion escrita

3. PROYECTO INTEGRADOR

Pararegularizar la asignatura el/la estudiante debera aprobar un proyecto integrador individual o grupal.

4. EXAMEN FINAL

Para aprobar €l curso el estudiante debera cumplir:

i) con los requisitos de regularizacion establecidos en el presente programa

ii) con la aprobacion del examen final (en cualquiera de |os turnos establ ecidos por €l calendario académico de la Facultad),
cuya calificacién minima cuantitativa es de 4 (cuatro) puntos. Requisitos para alcanzar |a regularidad:

« Aprobar los examenes parciales en cualquier instancia con porcentaje minimo de 60% (seguin condiciones preestabl ecidas).
El estudiante tendra derecho a dos recuperaciones por examen en fechas afijar.

* Redlizar y aprobar €l proyecto final con porcentaje minimo de 60%.

Requisitos para alcanzar la promocion sin examen final:

* Adistir a 80% delas clases

* Aprobar los examenes parciales en primerainstancia con nota minima de 70%

* Redlizar y aprobar el proyecto final con nota minima de 70%.

Lanotafinal resultard de promediar todas las notas obtenidas por el estudiante en las distintas instanciasincluidala
participacion en los trabajos practicos. En el caso de no satisfacer alguna de las exigencias de promocionalidad, €l estudiante
autométicamente quedara incorporado a Régimen de Alumnos Regulares.

ALUMNOSLIBRES

El estudiante libre deber&

* Presentar y aprobar €l 100% de | os trabaj os préacticos

* Presentar por escrito y defender en formaoral el proyecto de integracion

 Aprobar el examen final oral a programa abierto de caracteristicas similares al examen regular.

I X - Bibliografia Basica

[1] -Marco Salemi and Anne-Mieke Vandamme. The Phylogenetic Handbook. A Practical Approach to Phylogenetic. Second
[2] edition. 2009.

[2] -José Miguel Valderrama Martin, Francisco Ortigozay Rafael A. Cafias. M étodos de secuenciacion: segunda generacion.
Encuentros en labiologia. VOL.XII1, No.174. 2020.

[3] -José Miguel Valderrama Martin, Francisco Ortigozay Rafael A. Cafias. Métodos de secuenciacion: tercera generacion.
Encuentros en labiologia. VOL.XIII, No.175. 2020.

[4] -EijaKorpelainen, Jarno Tuimala, Panu Somervuo, Mikael Huss and Garry Wong. RNAseq data analysis a practical
approach. 2015.

[5] -Supratim Choudhuri. Bioinformatics for beginners. 2014.
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[6] -Vince Buffalo. Bioinformatics Data Skills. 2015.

[7] -Paul G. Higgs and TeresaK. Attwood, Blackwell. Bioinformatics and Molecular Evolution. 2005.

[8] -Jean-Michel Claverie and Cedric Notredame. Bioinformatics for Dummies. 2007.

[9] -CA Orengo, DT Jones and JM Thornton. Bioinformatics. Genes, Proteins and Computers. 2003

[10] -MartaMallerach, Josefina Campos, Sabrina Di Gregorio, Tomés Poklepovich, Melina Ruggiero, Maria Sol Haim,
CarolinaTorres, Silvia Argimén. Material didactico del curso titulado "Introduccién al andlisis de genomas bacterianos
obtenidos por técnicas de secuenciacion masiva'. Universidad de Buenos Aires. 2022

[11] - Daniel Beiting. DIY .transcriptomics. University of Pensilvania. 2021

[12] -Bérénice Batut, Building an amplicon sequence variant (ASV) table from 16S data using DADA?2 (Galaxy Training
Materials). https://training.gal axyproject.org/trai ning-material /topi cs/mi crobiome/tutorial S dada-16S/tutorial.ntml Online,
2025

[13] -Hiltemann, Saskia, Rasche, Helena et al. Galaxy Training: A Powerful Framework for Teaching! PLOS Computational
Biology. 2023

[14] -Batut et al. Community-Driven Data Analysis Training for Biology Cell Systems, 2018

[15] - Jose” S. L. Patane’, Joaquim Martins Jr., and Joa™ o C. Setubal. Chapter 5 Phylogenomics. Libro. Comparative
Genomics. 2018.

[16] - Dr. Daniel Kurth, Dr. Ariel Fernando Amadio, Dr. José Matias Irazoqui, Dr. Julian Rafael Dib, Dra. Maria Algjandra
Martinez, Dr. José Horacio Pisa, Dr. Juan Pablo Bustamante, Dra. Karina Antlinez Claustre y Dr. Eduardo Castro-Nallar.
Material didactico del curso Metagenémica para Aplicaciones Industriales y de Salud. 2024

X - Bibliografia Complementaria

X1 - Resumen de Objetivos

X1l - Resumen del Programa

Tema 1: Introduccién ala bioinforméticay técnicas de alto rendimiento
Tema 2: Evolucion y bioinformética

Tema 3: Alineamiento de secuenciasy bases de datos

Tema4: Filogenia Molecular

Tema4: Herramientas utilizadas para el ensamblado y anotacion de genomas
Tema5: Filogenémica

Temab: Herramientas utilizadas para €l andlisis de experimentos de RNAseq
Tema7: Herramientas utilizadas para el andlisis de proteinas

Tema 8:; Otras herramientas y bases de datos

Tema 9: Metagenémica

X1 - Imprevistos

X1V - Otros
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ELEVACIONy APROBACION DE ESTE PROGRAMA

Profesor Responsable

Firma

Aclaracion:

Fecha
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