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OBJETIVO(S) :

Objetivo General:
Que al final de la UEA el alumno sea capaz de:

Comprender, analizar vy evaluar, tanto las bases de datos biolégicos como las
herramientas y los métodos propuestos en la disciplina de la bioinformatica.

Objetivos Especificos:

Que al final del curso el alumno sSea capaz de

Comprender y evaluar el alcance de la rama de la bioinformitica dedicada
al analisis de bases de datos bioldgicoes. :

Analizar secuencias de ARN, ADN,  proteinas y otras biomoléculas,
utilizando las herramientas bicinformaticas principales que estén
disponibles. . . L
Efectuar la alineacidn miltiple de secuencias utilizando las herramientas
bioinformaticas principales gque estén disponibles.

Comprender y evaluar las relaciones evolutivas entre las moléculas de los
crganismeos a través de los arboles filogenéticos.

Comprender y evaluar los dos niveles principales de anotacidn gendmica.

CONTENIDO SINTETICO:

Bases de datos biolbgicdos con respecto a las cla51f1ca01nnes dnicas.
Herramientas bioinformaticas.

Analisis de secuenclas de ARN y ADN, |
Andlisis de secuencias de proteinas y otras biomoleculas.

Alineacién miltiple de secuencias.

Arboles filogenéticos.
Anotacién de genomas.
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MODALIDADES DE CONDUCCION DEL PROCES(Q ENSENANZA-APRENDIZAJE :

- Clase tedrico-practica a cargoe del profesor, c¢on apoyo computacional vy

participacién activa del alumno, individual o en equipos.

Se analizaran vy evaluaran ejemplos de problemas practicos encontrades en
las biociencias y las alternativas de solucidén empleando herramientas
bioinform&ticas. Se analizaran y evaluarin los métodos y las herramientas
bioinformaticas disponibles, asi como la pertinencia de su aplicacidédn en
las biociencias.

MODALIDADES DE EVALUACION:

Evaluacidn Global:

‘Se ponderarédn las sigquientes actividades a criterio del profesor:

Evaluaciones periddicas.
Evaluacidén terminal,
Tareas individuales.
Participacidn en clase.
BIBLIOGRAFIA NECESARIA O RECOMENDABLE :

1. Aluru, S., Handbook  of computational mnolecular biology, Chapman &
Hall~-CRC, Estados Unidos, 2006. | |
12, Ewens, W. J. vy Grant, G. R., Statistical methods in. bioinformatics. An
, introduction. 2a Ed., Springer, Estados Unidos, 2005.
3. Haubold, B. y Wiehe, T., Introduction to computational biology. An
evolutionary approach, Birkhauser Verlag, Suiza, 2006.
14. Lesk, A., Introduction to biocinformatics, 3a Ed., Oxford University Press,
~ Estados Unidos, 2008. |
5. ngsnef, J., Bicinformatics and functional ° genomics, 2a Ed.,
Wiley-Blackwell, Estados Unidos, 2009. ) | |
6. Xiong, J.,. Essential bioinformatics, Cambridge University Press, Estados
\-__UnidDS, 2006.

. ‘ \
m UNIVERSIDAD AUTONOMA METROPOLITANA
) Rusaalierta 3 imge
APROBADO POR EL COLEGIO
ACADEMICO -
ENSUSESIONNUM. . ¥/ -
\ y




