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OBJETIVO GENERAL

El objetivo general del curso es integrar y aplicar los conocimientos biolégicos e informaticos
hacia la resolucion de problemas bioinformaticos complejos.

Objetivos especificos:

- Revisar casos de aplicacion de técnicas avanzadas de procesamiento de datos (en
especial, las vinculadas a sistemas inteligentes y paralelismo) en la resolucion de
problemas biol6gicos complejos.

- Brindar a los alumnos las herramientas para comprender los algoritmos aplicados en:
estudios filogenéticos y flogendmicos; ensamblado de genomas; clustering de diferente tipo
de datos; aprendizaje automatico para la estimacion de estructura de proteinas.

COMPETENCIAS A DESARROLLAR EN RELACION CON EL OBJETIVO DE LA CARRERA

C. 2 - VUtilizar distintas técnicas de procesamiento de datos biolégicos para su
representacion/visualizacion y analisis eficiente, mediante algoritmos de software ejecutados
sobre plataformas adecuadas para el tipo y volumen de datos en cuestion.

C. 3 - Tener capacidad para evaluar la eficiencia (en tiempo, recursos utilizados y consumo
energético) asi como la calidad de las soluciones obtenidas, considerando el &mbito critico de
la aplicacion de las mismas.

PROGRAMA

Médulo 1

Evolucién molecular. Estudios filogenéticos. Modelos evolutivos paramétricos y no
paramétricos. Maximum Likelihood, LRT. Deteccion de seleccion positiva. Reconstruccion
ancestral. Filogenomica. CONCAT. ASTRAL. ANI, dDDH y meétodos no basados en
alineamiento secuencial.

Médulo 2
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Ensamblado de genomas:.Grafos solapados (Overlap Graphs) y Grafos de De Brujin.
Algoritmos. Mapeo de secuencias en genomas de referencia. Arboles de sufijos y
transformacion de Burrows-Wheeler. Anotacion de genomas. Busqueda de genes (En
procariotas y eucariotas). Anotacion funcional.

Médulo 3

Anélisis de datos de expresion de experimentos OMICOS. Normalizacion. Expresion diferencial.
Clustering (Jerarquico, PCA, singular value decomposition (SVD), Self Organizing Maps (SOM),
supportvector machines (SVMs)).

Médulo 4

Aplicacién de técnicas inteligentes para la prediccién del nivel de expresion de proteinas a partir
del sesgo de uso de codones, la prediccién de péptidos sefial, la prediccion de estructura
secundaria de proteinas y a la prediccion de secuencias plasmidicas (o de otros origenes).

METODOLOGIA Y MODALIDAD DE EVALUACION

La metodologia se basa en clases presenciales combinadas con actividades experimentales en
el Aula y/o Laboratorio para aplicar los conceptos tedricos y que asi el alumno adquiera las
competencias y habilidades sobre cada uno de los temas que forman parte del contenido de la
asignatura.

Para aprobar el curso se requiere un 80% de asistencia a las clases presenciales (teéricas y
préacticas).

La evaluacién se realizara mediante un examen escrito al final de las clases del curso para
evaluar el grado de conocimientos del alumno (20%), el proyecto/desarrollo experimental que
debera entregar el alumno al final de las horas programadas (70%) y la participacion y
aportaciones de calidad/excelencia a las soluciones propuestas (10%). El proyecto/desarrollo
experimental consistira en un reporte técnico (simil articulo cientifico) producto de un estudio
tedrico o experimental especifico.

ACTIVIDADES EXPERIMENTALES y DE INVESTIGACION

Los trabajos experimentales se desarrollardn en una o varias clases. Parten de una consigna
explicada en clase por el docente, seguida del trabajo individual, o en grupos (maximo 3
alumnos, y priorizando la mezcla de alumnos provenientes de las areas informéticas y
bioldgicas), en el que Ixs alumnxs resuelven un problema experimental concreto relacionado
con la tematica. Estos trabajos pretenden desarrollar y/o fortalecer las aptitudes de opinion
critica en los temas relativos del curso. Lxs alumnxs deberan sintetizar su comprension de los
temas, al realizar correctamente la tarea experimental propuesta. También se pretende
desarrollar la capacidad de comunicar y transmitir los resultados, en presentaciones pautadas
a lo largo del curso.

En general, finalizada cada actividad, hay una sesion de discusién conjunta donde los
participantes comunicaran sus opiniones e intercambiaran los distintos puntos de vista.

La evaluacion se realizara mediante la entrega de un trabajo final.
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