Introduccion a las herramientas computacionales y su aplicacion en la parasitologia
Instructores:

€ Dra. en C. Teresa Iltandehui Martinez-Cuevas
€ M. en C. Alberto Antonio-Campos

Requerimientos minimos de hardware:

v' Laptop

v Procesador Core i3 o superior.

v Memoria RAM 4 Gb o superior.

v Sistema Operativo: Windows, Mac OS, Linux.

Descripcion del curso

En este curso se expondran los fundamentos basicos de la Bioinformatica y se
exploraran algunas de las herramientas computacionales mas usadas para analizar y
estudiar las secuencias biologicas. El curso es tedrico-practico y se llevara a cabo en el aula
destinada para este fin. Cada tema tendra una duracion de 2 horas. La primer hora de cada
tema corresponde a una seccion teorica y la segunda hora corresponde a una seccion
practica.

Objetivos del curso.

1. Realizar una introduccién a los fundamentos generales de la Bioinformatica y a sus
principales aplicaciones.

2. Exponer de forma clara y precisa el funcionamiento y aplicaciones de los programas
bioinformaticos mas utilizados para el analisis in silico.

3. Desarrollar en los asistentes las habilidades basicas necesarias para manejar las
herramientas bioinformaticas mas usadas.

4. Aplicar el conocimiento adquirido para resolver un problema concreto que pueda ser
abordado mediante el uso de las herramientas computacionales expuestas en este
curso.

Contenido

Moédulo 1. Introduccién a la Bioinformatica.

Teoria: Introduccion general a la Bioinformatica y algunas de sus principales aplicaciones.
Modulo 2. Bases de Datos Bioldgicas.

Teoria: Descripcion de las bases de datos biolégicas mas importantes y sus principales
aplicaciones.



Practica: Analisis de ejemplos especificos, busqueda de informacion en las bases de datos
NCBI, UNIPROT vy TriTrypDB.

Moédulo 3. Alineamiento de pares de secuencias.
Teoria: Introduccién a los fundamentos bioldgicos y evolutivos de la comparacion de
secuencias biolégicas. Descripcién de los métodos mas usados para alinear secuencias

bioldgicas.

Practica: Analisis de ejemplos especificos, alineamientos pareados usando matrices de
puntos, algoritmos de programacion dinamica y métodos heuristicos.

Maédulo 4. Alineamientos multiples.

Teoria: Descripcion del problema general de los alineamientos mudltiples y sus principales
aplicaciones.

Practica: Analisis de ejemplos especificos, alineamientos de mas de dos secuencias
utilizando los programas, ClustalX, T-Coffe, Muscle.

Maédulo 5. Identificacion de motivos.

Teoria: Descripcion del concepto de motivo y sus diversas interpretaciones. Introduccién a
algunas de las metodologias principales usadas para identificar y caracterizar motivos
conservados.

Practica: Analisis de ejemplos especificos.

Médulo 6. Determinacién de estructuras moleculares.

Teoria: Introduccién a las metodologias usadas para identificar estructuras secundarias de
proteinas y acidos nucleicos. Introduccion al problema de la determinacién de estructuras
tridimensionales.

Practica: Analisis de ejemplos especificos.

Médulo 7. Filogenia molecular.

Teoria: Descripcion del uso de los alineamientos multiples para construir filogenias
moleculares. Introduccion a los principales algoritmos para construir filogenias moleculares.

Practica: Analisis de ejemplos especificos, alineamientos multiples y construcciéon de arboles
filogenéticos utilizando el programa Mega6.



