Datos de identificacion

Nombre del EE: Bioinforméatica Area Formativa: Basica
Departamento que da el servicio: Matematicas
Clave: 34012 Modalidad: Presencial y Virtual Idioma: Espafiol
Horas totales al semestre: 75 Valor en créditos: 3 Semestre en que se cursa: Tercero
Caracter: Obligatorio Antecedente: Programacion de Computadoras | EE subsecuente: N/A
en Ingenieria
Opciones de promocion: Calificacién Mecanismos alternativos de promociéon: Equivalencia

Presentacion

Este curso es una introduccién a la aplicacién de métodos computacionales al andlisis de datos biol6égicos y al descubrimiento. La atencién se centrar4 en los métodos
computacionales en Gendmica. Los métodos computacionales incluiran secuenciacion de ADN y ensamblaje de fragmentos, identificacién de genes en el ADN, regulacion y expresion
de genes, consulta de bases de datos, asi como métodos para estudiar la diversidad genética.

Se asume que el estudiante esta familiarizado con conceptos de algoritmos y conceptos basicos de computacion, biologia elemental (particularmente ADN, proteinas y genes) y
nociones basicas de la teoria de la probabilidad. El curso sienta las bases para otras materias, en particular bioinformatica avanzada, asi como otras contenidas en el programa que
requieren del uso o creacion de soluciones computacionales para su estudio.

Competencias

Genéricas que se ejercitan: | Resultados de aprendizaje:

R1. Se familiarizaran con una variedad de métodos genémicos disponibles actualmente
y bases de datos proteémicas. La evaluacion se basara en el desempefio en tareas de
computadora y preguntas de examenes.

R2. Podran buscar y recuperar informacién de bases de datos genémicas 'y proteémicas
(por ejemplo: GenBank, Swiss-Prot, etc), y para analizar sus resultados de blsqueda
utilizando software disponible en Internet (por ejemplo, BLAST, ClustalW). La evaluacion
se basara en el desempefio en tareas de computadora y preguntas de examenes.

GL1. Interpreta de manera integral el mundo natural y social contemporaneo, mediante

T ) - L R3. Aprenderan a comparar y analizar secuencias bioldgicas y como interpretar los
esquemas cientificos de generacion y aplicacion del conocimiento. p p y 9 y p

resultados de sus anadlisis. La evaluacion se basara en el desempefio en las tareas de
computadora y las preguntas del examen.

G2. Utiliza con eficiencia las tecnologias digitales para la comunicacién y la gestion de

) A P . ) . R4. Aprenderan a construir arboles filogenéticos basados sobre datos de secuencia
informacion académica y profesional, en un entorno de trabajo colaborativo.

biolégica. La evaluacion se basard en el desempefio en tareas de computadora y
preguntas de examenes.

R5. Podran localizar secuencias de consenso, genes y marcos de lectura abiertos dentro
de secuencias biolégicas. La evaluacion se basara en el desempefio en las tareas de
computadora y las preguntas del examen.

R6. Se familiarizaran con los principios y aplicaciones de microarreglos. La evaluacion se
basara en el desempefio en las preguntas del examen.
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R7 Podran realizar predicciones elementales de la estructura y funcién de las proteinas.
La evaluacion se basara en rendimiento en tareas de computadora y preguntas de
examenes.

R8. Podran realizar andlisis genémico comparativo elemental.

Orientacién didactica

Tipo didactico y modalidad de la interaccién
Durante este curso, el estudiante tendra 4 horas a la semana de clases en el aula, en las cuales el profesor utilizara estrategias didacticas de elaboracion conjunta y ensefianza por
medio de la resolucion de problemas. Se propondran actividades que movilicen los saberes de los estudiantes, promoviendo su participacion activa, y en la medida de lo posible, se
buscara que los conocimientos emerjan, producto de las acciones realizadas para resolver las situaciones problematicas propuestas por el profesor. Se procurara que los contextos
en donde estén ubicadas las situaciones problematicas que se trabajen, provengan de las areas de las diferentes ingenierias, o sean cercanas a ella.

Los propdsitos formativos de las actividades de aprendizaje seran conceptuales, procedimentales y de estrecha vinculaciéon con el campo de la ciencia genémica. Esto Ultimo se
traducira mediante la realizacién de actividades que impliquen la construccién de flujos de andlisis de datos émicos.

Se espera entonces que el curso proporcionara al estudiante las herramientas basicas para que pueda resolver preguntas basicas de bioinformatica, estableciendo métodos y
haciendo uso de algoritmos y herramientas disponibles, asi como de bases de datos genémicas.

Ademas de las horas presenciales en aula, el estudiante debera realizar trabajos y tareas, ya sea escritos o en linea, solicitados por el profesor. Semanalmente se tendra también
oportunidad de tener asesorias académicas por parte de pares, las cuales seran supervisadas por el profesor.

Actividades del estudiante Actividades del profesor

Eleccion Integrar las evidencias del trabajo Eleccion
Independientes 11 ;Jjoe(:izgiatifroglnarc)’/f/gsroercursos del Tutoria 11 independiente del estudiante a la del
9 P P estudiante carpeta de seguimiento del alumno. profesor
. ' . ) Aula o Integrar evidencias de asiste_nc_ia a ’
Supervisadas 16 Asistencia a asesorias de pares Asesoria Supervision 16 asesorfas a carpeta de seguimiento Cubiculo
del estudiante.
Dirigidas 48 Asistencia y participacion en clase Aula Ensefianza 48 Atender clases presencialmente Aula
a A O ael aprena adle
e  Asistencia regular al menos al 90% de las e  Examen. e  Comprender y elegir las herramientas y bases de
clases. . del trabai i _datos_ bl(_)lnformatlcas adecuadas para su
3 ) e Registro del trabajo en linea. investigacion.
*  Presentacion de todos los examenes e  Resolucion de problemas individualmente y por e  Comprender la parte computacional detras de las
calendarizados. equipo. herramientas bioinformaticas.
° Entrega de al menos 90% de las tareasy e Participacion activa en clase. . fF%eal_izar| dantz)'a_lisis y selcuencial, estructural 'y
; ; . uncional de biomoléculas.
trabajos asignados. B e  Elaboracion de proyectos. e Analizar e interpretar datos 6micos.
e  Entregay presentacion grupal de proyecto e  Registro de haber realizado trabajo independiente.
realizado en equipo.




Listas de cotejo, rubricas, exdmenes (en linea,

escritos y orales), reporte de proyectos, registro del seguimiento

personalizado de las actividades del estudiante.

Organizacion de contenido (por semana):

1.

Grado académico: Licenciatura o posgrado

Introduccién, Revision de la replicacion, transcripcién y traduccion del ADN,
organizacion genémica.

Revision de métodos de biologia molecular.

Introduccion a bases de datos de ADN y proteinas, datos almacenamiento,
formatos de archivo, recuperacion de informacion.

Consultas de bases de datos, recuperacion de secuencias, creacion de mapas
de endonucleasas de restriccion.

Gréaficas de matriz de puntos, alineacién de secuencia, alineacion local,
alineacion global, y alineaciones muliltiples.

Continuacion de alineaciones de secuencias, métricas estadisticas contenidas
en resultados de blusquedas en bases de datos.

Distancias genéticas, filogenias basadas en la distancia, construccion de arboles
filogenéticos.

Continuacién de la construccion de arboles filogenéticos, filogenias basadas en
caracteres.

Secuencias de consenso, busqueda de genes y lectura abierta cuadros en
secuencias de ADN.

Microarreglos y el transcriptoma.

Analisis de microarreglos y sus aplicaciones.

Revision de conceptos béasicos de proteédmica.

Prediccién de la estructura y funcion de las proteinas.

Continuacién de la prediccion de la estructura y funcién de las proteinas,
gendmica comparativa.

Continuacioén de la gendmica comparativa, direcciones futuras de la
bioinformatica.

Plataforma institucional para materiales en linea (Moodle, Teams).
Equipo de computo.
Proyector.
Software libre para el andlisis de datos 6micos (Python, Jupyter, Biopython)
Acceso a internet de banda ancha.
Libros de texto y otrasreferencias:
o Lesk, Arthur. Introduction to bioinformatics. Oxford University Press,
2019.
o Jones, Neil C., Pavel A. Pevzner, and Pavel Pevzner. An introduction to
bioinformatics algorithms. MIT press, 2004.
o Cock, Peter JA, et al. "Biopython: freely available Python tools for
computational molecular biology and bioinformatics." Bioinformatics
25.11 (2009): 1422-1423.
o Pevsner, J. Bioinformatics and functional genomics, Wiley Blacwell, 3rd
Edition, (2015).

Perfil deseable del profesor que lo conduce o lo coordina

Area de formacién: Computacion, Ingenieria biomolecular o area afin

Experiencia docente: al menos 1 afio

Experiencia profesional en el campo: al menos 1 afio

Elaboré: Ivo Jiménez, Juan Pablo Soto Barrera

Fecha: 10 de noviembre de 2020




