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VISTO el Expediente N° UNM:0000189/2018 del Registro

de la UNIVERSIDAD NACIONAL DE MORENO; y

CONSIDERANDO:

Que el REGLAMENTO GENERAL ACADEMICO, aprobado por
Resolucién UNM-R N° 37/10 y sus modificatorias, el que fuera
ratificado por el Acta de la Sesidén Ordinaria N° 01/13 del
CONSEJO SUPERIOR de fecha 25 de Junio de 2013, establece el
procedimiento para la aprobacion de las obligaciones
curriculares que integran los Planes de Estudios de las
carreras que dicta esta UNIVERSIDAD NACIONAL.

Que conforme lo dispuesto en el citado REGLAMENTO
GENERAL, se ha elevado wuna propuesta de Programa de la
asignatura BIOINFORMATICA (2254), del AREA: BIOLOGIA CELULAR
Y MOLECULAR, correspcndiente al CICLC DE FORMACION SUPERIOR de
la LICENCIATURA EN BIOTECNOLOGIA del DEPARTAMENTO DE CIENCIAS
APLICADAS Y TECNOLOGIA, de esta UNIVERSIDAD, aconsejando su
aprobacidén ceon vigencia a partir del 2do. Cuatrimestre del
Ciclo Lectiwvo 2020.

Que la SECRETARIA ACADEMICA de la UNIVERSIDAD ha

emitido opinién favorable, de conformidad con lo previsto 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
cuestidn, asi como también, respecto de las demés
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 sesidén de fecha 7 de Junio de 2018,
tratd y aprobdé el Programa propuesto, conforme lo establecido
en el articulo 2° de 1la Parte I del REGLEMENTO GENERAL

ACADEMICO.

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

DISPONE:

ARTICULO 1°.= Aprobar el Programa de la asignatura:
BIOINFORMATICA (2254), del AREA: BIOLOGIA CELULAR Y MOLECULAR,
correspondiente al CICLO DE FORMACION SUPERIOR de la
LICENCIATURA EN BIOTECNOLOGIA del DEPARTAMENTO DE CIENCIAS
APLICADAS Y TECNOLOGIA, de esta UNIVERSIDAD, con vigencia a
partir del 2do. Cuatrimestre del Ciclo Lectivo 2020, el que
<)
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como Anexo I forma parte integrante de la presente

Disposicién.
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ANEXO I
PROGRAMA ASIGNATURA: BIOINFORMATICA (2254)

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

Area: Biologia Celular y Molecular

Trayecto curricular: Ciclo Superior

Periodo: 2% Cuatrimestre — Afio 5

Carga horaria: 64 hs

Vigencia: A partir del 2% Cuatrimestre de 2020

Clases: 16 (Dieciséis), 2 horas semanales de clases tedricas,
2 horas semanales de clases practicas (computacionales)
Régimen: regularidad o libre

Responsable de la Asignatura: Dr. Maximo RIVAROLA

Programa elaborado por: Dr. Maximo RIVAROLA

FUNDAMENTACION :

La asignatura “Bioinformatica” (cédigo 2254) pertenece al
Ciclo Superior de la Carrera LICENCIATURA EN BIOTECNOLOGIA.
La Bioinformatica hace referencia a muchos métodos
computacionales gque se implementan en el andlisis de datos
provenientes de diversas fuentes. Se exige como requisito

previo la regularizacidén de la asignatura Ingenieria Genética
(2246) y tener aprobado el Curso universitario de Introducciédn
a la Bioinforméatica (2253) . La Bioinformatica es una
disciplina de gran expansién y desarrollo en los ultimos anos
como complemento necesario a la aplicacién de abordajes
gendémicos a gran escala aplicados al estudio de organismos.
Debido a la produccién de una gran cantidad de datos (con sus
errores y sesgos), principalmente por NGS, la principal misidn
de la bicinformatica es poder almacenar, procesar, analizar y
utilizar de forma “inteligente” los datos provenientes de este
tipo de aproximaciones. En sintesis, ir de DATOS -
INFORMACION. EL campo de la bicinformatica es
multidisciplinario desde su origen, abarcando desde el
andlisis, estadistica y la anotacidén de secuencias bioldgicas.
Es importante destacar que estas tecnologias generan grandes
volUmenes de datos cuya interpretacidén y manejo es un desafio
tanto cientifico como tecnoldégico. En la actualidad, resulta a
veces muy dificil interpretar correctamente algunos resultados
de analisis bioinformaticos, vya que el wusuario no conoce

' Reconocimiento oficial y validez nacional en tramite.
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conceptualmente la estrategia empleada por ese programa. En
este curso se propone dar una introduccién a los distintos
algoritmos y estrategias empleadas en andlisis de secuencias y
de datos, con el fin, qué el/la estudiante pueda interpretar
mejor los resultados de cualquier andlisis bioinformatico qué
realice en el futuro.

OBJETIVOS DE APRENDIZAJE:

»~ Rplicar conocimientos de informatica en el analisis
gendémico y protedémico, y en el procesamiento de datos.

» BAdguirir conocimientos en el uso de datos de secuenciacidn
de nueva generacién (NGS) vy sus aplicaciones en la
gendémica funcional.

» Conocer las herramientas bioinforméticas para la
prediccidn in silico de estructuras biomoleculares.

CONTENIDOS MINIMOS:

Anadlisis de secuencias bioldégicas. Identidades y similitudes
secuenciales y estructurales. Mineria de datos (data mining):
busqueda de patrones y motivos. Perfiles. Tecria de la
informacién y su aplicacién al estudio de las secuencias
bicldgicas. Aspectos composicionales en &cidos nucléicos vy
proteinas. Evolucidén molecular: filogenia y mecanismos de
transferencia de material genético. Micro y Macroevolucidn.
Introduccién a estudios en Big Data y nuevas técnicas de
secuenciacién y su correcto analisis. Estrategias de
Ensamblados de secuencias nucleotidicas y estudios de gendmica
funcional. Prediccidn de la estructura secundaria en
proteinas. Aproximaciones a la prediccién de estructura
terciaria en proteinas: modelado por homologia (homology
modelling). Metodologias relacionadas con protedmica.

PROGRAMA :

UNIDAD 1l: Por gué y cémo Alinear: Algoritmos para alineamiento
de secuencias apareado (Global y Local). Introduccidén al “Dot
plot” y Programacidén dindmica. Introduccién a los conceptos de
homologia, ortélogos, pardlogos. BLAST. Alineamientos Globales
vs Locales: cuando y por gqué usa uno? Matrices de puntaje:
Matrices de amino &acidos PAM vy Blossum. Parametros de
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evaluacién (E wvalue, Score). Analisis vy clasificacidn de
proteinas.

UNIDAD 2: Introduccidn a los conceptos de homologia,
ortbdlogos, paralogos., Super-familias Yy sub-familias.
Alineamiento Multiple (emma-ClustalW). Deteccidén de Patrones

en secuencias de nucledtidos y secuencias de proteinas.
Perfiles simples y mas sofisticados (HMMs).

UNIDAD 3: Técnicas NGS: Control de Calidad de los datos.

Introduccién al Ensamblado de Genomas, Métodos: Y“Chromosome
walking” y “shot-gun method”. Identificacién de Genes
Bacterianos y FEucariotas (Anotacién Estructural). Anotacidn
Funciocnal con Blast 2GO y Interproscan. Introduccidn a las
bases de datos “Pfam y Tigrfam”. Busqueda de variantes
alélicas (SNPs / INDels), Genémica Comparativa. Ensayos

comparativos de transcriptomas (RNA-seq).

UNIDAD 4: Métodos no paramétricos. Redes Neuronales.
Fundamentos de andlisis de clusters y «clasificacidén con
secuencias nucleotidicas (K-clustering).

UNIDAD 5: Prediccién de la estructura secundaria en proteinas.
Aproximaciones a la prediccidén de estructura terciaria en
proteinas: modelado por homologia (homology modelling).

BIBLIOGRAFIA OBLIGATORIA

1) Baxevanis, A. B , & Quellette, B. F. F. (2004) .
Bicinformatics: A Practical Guide to the Analysis of
Genes and Proteins: Wiley.

2) Gu, J., & Bourne, P. E. (2011). Structural Bioinformatics:
Wiley.

3) Mount, D. W. (2001). Bioinformatics: Seguence and Genome
Analysis: Cocld Spring Harbor Laboratory Press.

4) Pevsner, 5 (201:5) = Biocinformatics and Functional
Genomics: Wiley.

BIBLTIOGRAFIA COMPLEMENTARIA

1) Branden, C., & Tooze, J. (1999). Introduction to protein
structure: Garland Pub.
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2) Ewens, W. J., & Grant, G. R. (2013). Statistical Methods
in Bioinformatics: An Introduction: Springer New York.

3) Gibkas, C., & Jambeck, P. (2001). Developing Biocinformatics
Computer Skills: Oreilly & Assocliates Incorporated.

4) Sternberg, M. J. E. (1996). Protein Structure Prediction:
A Practical Approach: A Practical Approach: Oxford
University Press, USA.

OBJETIVOS PEDAGOGICOS:

» Interpretar nociones esenciales de bioinformatica, gendmica,
datos bioldégicos y bases de datos.

» Desarrollar en el alumnc la capacidad de identificar vy
aplicar las herramientas biocinformdticas que mé&s se adecuan
a los objetivos de su trabajo y/o investigacién.

» Entrenar al alumno en el manejo de herramientas
bicinformaticas

» Desarrollar en el alumno una actitud critica y reflexiva en
el anadlisis e interpretacidén de los resultados obtenidos de
la aplicacidén de la bicinformatica.

OBJETIVOS ACTITUDINALES:

» Fomentar la participacién activa en el proceso de ensefianza-
aprendizaje.

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

» Enfatizar la adguisicidn de precisidn v eficacia
comunicativa en la expresién oral y escrita.

» Promover el respeto, la tolerancia y la predisposicidén hacia
el trabajo en eqguipo.

» Desarrcllar el espiritu de investigaciodn.

METODOLOGIA DE TRABAJO:

La asignatura cuenta con 4 horas semanales y se desarrollara
como clase tedrico préctica (2 hs de seminarios tedéricos y 2

hs de taller de computacién). En las clases tebricas se
abordara 1la presentacién de los ejes conceptuales de los
contenidos de la materia. Estas serdn principalmente

C?
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expositivas y presentaran los contenidos tedricos de modo
claro y conciso. Tampién, se incluiran recursos didacticos
destinados a estimular la participacién activa del alumno. Se
ilustrard la exposicién con ejemplos practicos del ambito de
la bioinforméatica. Las actividades practicas computacionales
mantendran un correlato con las clases tedricas, y estaran
destinadas a la exanimacidn y utilizacidén de bases de datos
bioldégicas disponibles en la web (entre ellas bases de datos
gendémicas y de secuencias como GenBank y Ensembl, BLAST, Blast
2G0O, Interproscan, Pfam, Tigrfam, bases de datos de proteilnas
como PDB y UniProt, bases de datos relacionadas con ARN,
variacién de secuencia, vias e interacciones), asi como la
interoperabilidad e integracién de estas herramientas.

EVALUACION Y APROBACION:

La evaluacién consta de una serie de trabajos practicos para
realizar en el hogar, y dos examenes parciales presenciales (1
Tedérico y 1 Practico). La condicién de “alumno regular” (que
tendra que aprobar la materia en examen final) se mantendrd en
los casos que, habiendo cumplido con la asistencia requerida,
hayan obtenido un minimo de 4 (cuatro] puntos en cada examen
parcial (o en el recuperatorio del que hayan desaprobado) vy
hayan aprobado los trabajos practicos. Cada parcial podra ser
recuperado una vez. La condicidén de Malumno regular”, se
perderd cuando el alumno no retna el 80 % de asistencia al
curso, o cuando no lograra alcanzar la calificacién de 4
{(cuatro) o mads en cada una de las instanclias evaluatorias
(incluido el recuperatorio).

Alcanzaran la ‘“promocidén” de la materia los alumnos gue,
ademas de cumplir con la asistencia pautada aprueben los 2
parciales y los trabajos préacticos (sin recuperar ninguno de
ellos) y obtengan 7 (siete) puntos o mas de promedio.

=



	00000001
	00000002
	00000003
	00000004
	00000005
	00000006
	00000007
	00000008

