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Universidad N;ziona] de Moreno 2 2

Departamento de Ciencias Aplicadas y Tecnologia

woreno, ¥ 4 JUN 2018

VISTO el Expediente N© UNM:0000183/2018 del Registro

de la UNIVERSIDAD NACIONAL DE MORENO; vy

CONSIDERANDO:

Que el REGLAMENTC GENERAL ACADEMICO, aprobado por
Resolucidén UNM-R N° 37/10 y sus modificatorias, el gque fuera
ratificado por el Acta de la Sesién Ordinaria N© 01/13 dei
CONSEJO SUPERIOR de fecha 25 de Junio de 2013, establece el
procedimiento  para la aprobacioén de las obligaciones
curriculares gque integran los Planes de Estudios de las
carreras gue dicta esta UNIVERSIDAD NACIONAL.

Que conforme lo dispuesto en el citade REGLAMENTO
GENERAL, se ha elevado una propuesta de Programa de la
asignatura TALLER DE MANEJO DE SOFTWARE Y DE BASE DE DATOS
(2228), del AREA: COMPLEMENTARIA, correspondiente al CICLO DE
FORMACION INICIAL de la LICENCIATURA EN BIOTECNOLOGIA del
DEPARTAMENTO DE CIENCIAS APLICADAS Y TECNOLOGiA, de esta
UNIVERSIDAD, aconsejando su aprobaciédn con vigencia a partir
del 2do Cuatrimestre del Ciclo Lectivo 2019.

' Que la SECRETARIA ACADEMICA de la UNIVERSIDAD ha

emitido opinién favorable, de conformidad con lo previstc en
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el articulo 3° de la Parte I del citado REGLAMENTO GENERAL,
por cuanto dicho Programa se ajusta a las definiciones
enunciadas en el articulo 4¢ de la Parte I del REGLAMENTO en
cuestion, asi como también, respecto de las demas
‘disposiciones reglamentarias previstas en el mismo.

Que la SECRETARIA LEGAL Y TECNICA ha tomado la
intervencidén de su competencia.

Que el CONSEJO del DEPARTAMENTO DE CIENCIAS
APLICADAS Y TECNOLOGIA, en sesién de fecha 7 de junio de 2018,
tratd y aprobd el Programa propuesto, conforme lo establecido
en el articule 29 de 1la Parte I del REGLAMENTO GENERAL

ACADEMICO.

Por ello,
EL CONSEJO DEL DEPARTAMENTO DE CIENCIAS APLICADAS Y TECNOLOGIA

DISPONE:

ARTICULO 1¢.- Aprobar el Programa de la asignatura: TALLER DE
MANEJO DE SOFTWARE Y DE BASE DE DATOS (2228), del AREA:
COMPLEMENTARIA, correspondiente al CICLO DE FORMACION INICIAL
de LICENCIATURA EN BIOTECNOLOGIA del DEPARTAMENTO DE CIENCIAS
-APLICADAS ¥ TECNOLOGfA, de esta UNIVERSIDAD, con vigencia a

partir del 2do Cuatrimestre del Ciclo Lectivo 2019, el que

e
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como Anexo I forma parte integrante de la presente

Disposicién.

ARTICULO 20.- Registrese, comuniquese, dese a la SECRETARIA

ACADEMICA a sus efectos y archivese.-

DISPOSICION UNM-DCAyT N© 2 2___4' 8
M. JORGE r._DE;:EF\’F;HAN

Depariamentc de Cieadas Aphatas  Tecnoigiz
UNIVERSIDAD NAQIONAL DE'MORENO
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ANEXO I

PROGRAMA ASIGNATURA: TALLER DE MANEJO DE SOFTWARE Y DE BASES
DE DATOS (2228)

Carrera: LICENCIATURA EN BIOTECNOLOGIA (Plan de estudios
aprobado por Resolucién UNM-CS N© 435/18)'

Area: Complementaria

Trayecto curricular: Ciclo de Formacidn Inicial

Periode: 2¢ Cuatrimestre - Ano 2

Carga horaria: 16 (dieciseils) horas

Vigencia: A partir del 2¢© Cuatrimestre 2019

Clases: 4 (Cuatro), clases de 4 horas Tedricas-Practicas
Régimen: regularidad

Responsable de la Asignatura: Dra. Carla Valeria FILIPPI
Programa elaborado por: Dra. Carla Valeria FILIPPI

FUNDAMENTACION :

Con el surgimiento de las metodologias de secuenciacion de
nueva generacion, capaces de generar un gran volumen de datos
en poco tiempo y a bajo costo relativo, la cantidad de
informacién bioldgica disponible, relacionada con la gendmica,
protedmica, transcriptémica y otras disciplinas derivadas de
las "“omicas” ha aumentado notablemente. Es asi comoc en los
ultimos anos se ha observado un gran crecimiento en el nuamero
y tipo de bases de datos biolégicas disponibles, al tiempo gque
surge la necesidad de desarrollar nuevas bases de datos que
permitan almacenar y manipular la nueva informacidn generada.

Este taller, denominade “Taller de Manejo de BSoftware y de
Bases de Datos” (2263), y que pertenece al Ciclo Inicial de la
Carrera LICENCIATURA EN BIOTECNOLOGIA, proporciona a los
estudiantes los principios y las habilidades requeridas para
implementar bases de datos biolégicas y sus interfaces basadas
en la web. Para esto, se planea examinar una amplia gama de
bases de datos bioldgicas y sus herramientas de acceso,
permitiendo a los estudiantes desarrollar competencia en su
uso. Las bases de datos a introducir incluyen bases de datos
genémicas y de secuencias como GenBank y Ensembl, asi como
bases de datos de proteinas como PDB y UniProt. También se
presentan bases de datos relacionadas con ARN, variacion de
secuencia, vias e interacciones y bibliograficas. Finalmente

' Reconocimiento oficial v validez nacional en tramite.
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se hara hincapié en el uso de herramientas como BLAST 3%
navegadores de genoma, entre otros.

OBJETIVOS DE APRENDIZAJE:

» Incorporar conocimientos basicos de informdtica aplicada.

»Utilizar programas aplicativos especificos.

CONTENIDOS MINIMOS:

Ensenanza de conocimientos bdsicos de informatica aplicada y
bases de datos. Herramientas para la gestion de la
informacion. Introduccién al trabajo con bases de datos
recuperacion de la informacion. Herramientas para la bisqueda
y seleccion de informacion bibliografica en linea. Buscadores
y metabuscadores. Comunicacién e interaccion en la Web. Manejo
de software aplicados a las disciplinas biotecnolégicas.

PROGRAMA :

UNIDAD 1: Introduccién - Bases de Datos. Introduccién a la
Bioinformatica. Tipos de datos biolégicos. Concepto vy
clasificacidén de bases de datos. Herramientas y repositorios.
Nociones basicas de MySQL. Buscadores vy metabuscadores.
Presentacion de bases de datos bioldgicas y servidores remotos
disponibles online. EBI y 1la “familia” NCBI. Busquedas

bibliograficas: uso de filtros, herramientas, clasificacién y
manejo de los resultados obtenidos.

UNIDAD 2: Bases de datos de secuencias. Conceptos Basicos en

Biologia <celular y Genética. Estructura del ADN, genes,
mutaciones, alelos. Formatos de secuencias nucleotidicas.
FASTA y FASTQ. Comparacion de secuencias de a pares.

Algoritmos de busqueda de similitud entre secuencias. Acceso a
la informacidén en GenBank. Busqueda de secuencias en Bases de
Datos wusando BLAST. Herramientas online para el disefio de

primers.

UNIDAD 3: Analisis bioinformatico de proteinas. Conceptos
basicos sobre proteinas. Ventajas de trabajar con secuencias
proteicas respecto a las nucleotidicas. Formatos de secuencias
proteicas. Bases de datos de proteinas y sus aplicaciones
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(comparacién de secuencias; alineamiento miltiple de
secuencias proteicas, prediccién de dominios  proteicos,
modelizacidn y prediccién de estructuras proteicas).

UNIDAD 4: Bases de datos de genomas completos. Introduccidén a
la secuenciacidén de nueva generacidén. Ensamblado y anotacidn
de genomas. Acceso a datos de secuenciacion publicos: SRA
(Sequence Read Archive) y/o ENA (EBuropean Nucleotide Archive).
Genomas de referencia. Usco de las herramientras de Ensembl
genomes (ej: visualizacidn de regidnes gendmicas, busqueda y
clasificacidén de variantes, gendmica comparativa).

BIBLIOGRAFIA OBLIGATORIA

1) Bergman NH, editor. Comparative Genomics: Volumes 1 and 2.
Totowa (NJ) = Humana Press; 2007. Disponible en:
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK1732/

2) The NCBI Handbook [Internet]. 2nd edition. Bethesda (MD):
National Center for Biotechnology Information (US); 2013.
Disponible en:
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK153387/

3) Conrad Bessant, Darren Oakley, Ian Shadforth - Building
Bioinformatics Solutions 2nd edition. Capitulo 2:
Building biclogical databases with SQL. Oxford University
Press, 2014.

4) Hubbard, T. et al. “The Ensemble Genome Database Project.”
Nucleic Acids Research 30.1 (2002): 38-41.

5) Berman, Helen et al. “The Worldwide Protein Data Bank
(wwPDB) : Ensuring a Single, Uniform Archive of PDB Data.”
Nucleic Acids Research 35.Database 1issue (2007): D301-

D303.
6) The UniProt Consortium. “UniProt: The Universal FProtein
Knowledgebase.” Nucleic Acids Research 45.Database 1ssue

(2017): D158-D169.
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BIBLIOGRAFIA COMPLEMENTARIA

1) Ogata, H et al. “KEGG: Kyoto Encyclopedia of Genes and
Genomes.” Nucleic Acids Research 27.1 (18999): 29-34.

2) The Gene Ontology Consortium et al. “Gene Ontology: Tool
for the Unification of Biology.” Nature genetics 25.1
(2000): 25-29.

3) Conesa, Ana, and Stefan GoOtz. “Blast2GO: A Comprehensive
Suite for Functional Analysis in Plant Genomics.”
International Journal of Plant Genomics 2008 (2008):
619832.

4) Sherry, 8. T. et al. “dbSNP: The NCBI Database of Genetic
Variation.” Nucleic Acids Research 29.1 (2001): 308-311.

5) Torikio, Ana Luisa et al. “Eurdpean Nucleotide Archive in
2016." Nucleic Acids Research 45.Database issue (2017):
D32-D36.

6) Zerbino, Daniel R et al. “Ensembl 2018.” Nucleic Acids

Research 46.Database issue (2018): D754-D761.

OBJETIVOS PEDAGOGICOS:

» Introducir nociones esenciales de Biocinformatica, genomica,
datos biolégicos y bases de datos.

~ Desarrollar en el alumno la capacidad de identificar las
herramientas Bicinformaticas disponibles a través de
Internet gque mas se adecuan a los objetivos de su trabajo
y/o investigacidn. ' _

» Entrenar al alumno en el manejo de herramientas
Bioinformaticas disponibles a través de Internet para la
bisqueda, exploracion, clasificacion y descarga de
informacion bioclogica.

Desarrollar en el alumno una actitud critica y reflexiva en
el analisis e interpretacién de los resultados obtenidos a
partir del uso de scftware Bioinformdtica.
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OBJETIVOS ACTITUDINALES:

» Fomentar la participacidn activa en el proceso de ensenanza-
aprendizaje.

> Promover la actitud critica y reflexiva a la hora de
fundamentar los puntos de vista.

» Enfatizar la adquisiciodn de precisiodn y eficacia
comunicativa en la expresidén oral y escrita.

> Promover el respeto, la tolerancia y la predisposicién hacia
el trabajo en equipo.

» Desarrollar el espiritu de investigacion.

METODOLOGIA DE TRABAJO:

El taller cuenta con una carga horaria de dieciséis horas,
distribuidas en cuatro encuentros de cuatro horas cada uno,
dos de las cuales se destinaran a clases tedricas y las dos
restantes a actividades practicas. En las clases tedricas se
abordarad la presentacién de los ejes conceptuales de los
contenidos del taller. Estas seran principalmente expositivas
y presentaran los contenidos teoricos de modo clarc y conciso.
También, se incluiran recursos didacticos destinados a
estimular la participacién activa del alumno. Se ilustrara la
exposicidn con ejemplos practicos del ambito de la
biotecnologia.

Las actividades practicas mantendran un correlato con las
clases teéricas, y estaran destinadas a la examinacion y
utilizacién de bases de datos biologicas disponibles en la web
(entre ellas bases de datos gendmicas y de secuencias como
GenBank y Ensembl, bases de datos de proteinas como PDB vy
UniProt, bases de datos relacionadas con ARN, variacion de
secuencia, vias e interacciones, y bibliograficas), asi como
la interoperabilidad e integracién de estas herramientas.

EVALUACION Y APROBACION:

Dado el caracter de taller de esta materia, la modalidad de
evaluacioén comprendera la resolucién y exposicion de trabajos
prdcticos en clase, y la elaboracién y defensa de un corto
proyecto relacionado con un tema de investigacidn que implique
poner en practica los conocimientos en el manejo de las
técnicas aprendidas durante el curso.

Los requisitos para alcanzar la condicién de regular son: (a)
cumplir con una asistencia minima del 75% a clases; (b)



22

presentar y aprobar el proyecto de trabajo grupal y (c)
aprobar las tareas o seminarios que se pauten oportunamente en
las clases préacticas.

Quienes ademas obtengan 7 (siete) puntos o mas en cada una de
las instancias de evaluacién alcanzaran la promocién directa.
Quienes no asistan al 75% de las clases, u obtengan una
calificacién inferior a 4 (cuatro) en la instancia evaluativa,
perderan la condicioén de reqular.
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