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ll. PROPOSITO DE LA UNIDAD DE APRENDIZAJE

En este curso el alumno desarrollard la habilidad para buscar y analizar secuencias biologicas de ADN, ARN y Proteinas, a través
de herramientas bioinformaticas para la busqueda en bases de datos publicas, identificacion y visualizacion de material genético
asociado con fenotipos especificos, en un marco ético cientifico que resguarde la integridad de la informacion analizada.

La importancia de este curso esta centrada en la capacidad que desarrollard el estudiante para aportar soluciones en problemas
practicos de asociacion de genes con enfermedades, de analisis filogenéticos, genomica de poblaciones y metagendémica a través
del desarrollo de algoritmos e implementacion de herramientas bioinforméticas de libre acceso.

Esta asignatura pertenece a la etapa terminal con cardcter de optativa, y corresponde al area de conocimiento de Ingenieria
Aplicada y Disefio.

[Il. COMPETENCIA DE LA UNIDAD DE APRENDIZAJE

Aplicar métodos de analisis bioinformético a secuencias de acidos nucleicos y proteinas, utilizando herramientas bioinforméticas,
para identificar genes relacionados con fenotipos, caracterizar y clasificar secuencias biolégicas, andlisis de genomas y
metagenomas, con responsabilidad, pensamiento critico y empatia.

IV. EVIDENCIA(S) DE DESEMPENO

Elabora y entrega un reporte con el andlisis comparativo de secuencias de estructuras de &cidos nucleicos y proteinas, el cual debe
integrar: analisis e interpretaciéon de resultados. Cada ejercicio debe de contener: portada, marco teorico, planteamiento del
problema, la metodologia realizada, calculos, resultados, conclusiones y bibliografia.




V. DESARROLLO POR UNIDADES

UNIDAD I. La bioinformatica

Competencia:
Identificar la aplicacién de la bioinformatica, a través del estudio de sus origenes y evolucion, para reconocer su importancia en la
industria, con actitud analitica y reflexiva.

Contenido: Duracién: 6 horas

1.1 La Bioinformatica
1.1 El campo de aplicacion de la Bioinformatica
1.2 La biologia molecular y la bioinformatica
1.3 Dogma central de la biologia molecular
1.4 Estructura molecular de los genes y los cromosomas
1.2 Bases de datos publicas de informacién biolégica
1.2.1 Bases de datos primarias y secundarias.
1.2.2 Base de datos NCBI (Centro Nacional de Informacién de Biotecnologia, USA).
1.2.3 Base de datos Genbank.
1.2.4 Acceso a la Base de datos Protein Data Bank.
1.2.5 Plataformas de secuenciacion de alto rendimiento
1.3Revision general del problema de andlisis de secuencias biolégicas
1.3.1 Alineacion de cadenas por pares de nucle6tidos
1.3.2 Programacién dinamica
1.3.3 Alineacion de secuencias multiples
1.3.4 Matrices de escores para alineacion
1.3.5 Software MEGA




UNIDAD lI. El lenguaje de programacion Python, Bash y la Bioinforméatica

Competencia:
Generar programas de analisis, a través de los lenguajes de programacion Python y Bash, para generar programas de analisis de
secuencias de informacion biolégica, con actitud proactiva y colaborativa.

Contenido: Duracion: 8 horas
2.1Introduccién al lenguaje de programacion Python y Bash.
2.1.1 Aplicaciones de Phyton y Bash en la bioinformética.
2.2 Andlisis de secuencias bioldgicas usando Phyton
2.2.1 Disefio e implementacion de un programa para lectura de secuencias bioldgicas (ADN, ARN y proteinas).
2.2.2 Disefio e implementacion de un programa para deducir la secuencia complementaria de una hebra de ADN.
2.2.3 Disefio e implementacion de un programa para traducir una hebra de ADN.
2.2.4 Disefio e implementacién del algoritmo de programacion dinamica para alineamiento de dos cadenas de ADN.
2.3 Definicion del problema de modelado familias de secuencias bioldgicas.
2.4 Tipos de modelos para familias bioldgicas.
2.4.1 Secuencias de consenso.
2.4.2 Expresiones regulares.
2.4.3 Logos de secuencias.
2.4.4 Matrices de scores de posicion especificas (PSSM).
2.4.5 Modelos de Markov




UNIDAD lll. EI material genético codificante

Competencia:
Comparar secuencias de acidos nucleicos y proteinas, por medio de algoritmos de alineamiento, para realizar analisis filogenéticos,
con actitud critica, creativa y de respeto al medio ambiente.

Contenido: Duracion: 6 horas
3.1 Estudio de las partes estructurales basicas del ADN codificante.
3.1.1 Codones de inicio y paro.
3.1.2 Definicion de Reading Frame.
3.1.3 Definicion de UTR (Untranslated region).
3.1.4 Definicion de promotor.
3.1.5 Intrones y Exones.
3.2 Introduccion a las proteinas.
3.2.1 Andlisis del cédigo genético.
3.2.2 Estructura de las proteinas.
3.2.3 Diagramas de Ramachandran.
3.2.4 Herramienta bioinformética Swiss PDB-Viewer.
3.3 Introduccion al andlisis filogenético y sus aplicaciones.
3.3.1 Procedimiento general para realizar analisis filogenéticos.
3.4 Paradigmas para generar arboles filogenéticos.
3.4.1 Métodos basados en Distancia.
3.4.2 Métodos basados en Maxima Parsimonia.
3.4.3 Métodos basados en Maxima Verosimilitud
3.5 Implementacién del método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean).
3.6 Implementacion del método Neighbor Joining.




UNIDAD IV. Tecnologias de secuenciacion de ADN

Competencia:

Aplicar tecnologias de secuenciacibn masiva, para el ensamble de genomas y metagenomas y conocer la arquitectura
cromosomica, por medio de algoritmos de ensambles de novo y referencia, con orden, disciplina y trabajo colaborativo.

Contenido:

4.1 Introduccién a la genémica.

4.2 Estrategias se secuenciacion de genomas completos.
4.2.1 Secuenciacion Jerarquica.
4.2.1 Secuenciacion por Shotgun.

4.3 Técnicas de ensamblado de genes y genomas.
4.3.1 Algoritmos de correccién de errores de secuenciacion.
4.3.2 Conteo de K-mers.
4.3.3 Obtencion del valor de K y estimacién del tamafio de genomas.
4.3.4 Ensamble de novo
4.3.5 Ensamble por referencia

4.4 Metagendmica de amplicones y shotgun

4.5 Técnicas de anotacion de genes y genomas.

4.6 Tecnologias de secuenciacion de ADN
4.5.1 Método de secuenciacion de Sanger y Maxsam-Gilbert.
4.5.2 Método de secuenciacion de la segunda generacion.
4.5.3 Método de secuenciacion de la tercera generacion.
4.5.4 Método de secuenciacion de la cuarta generacion.

Duracién: 6 horas




UNIDAD V. Analisis bioinforméticos de genomas y metagenomas

Competencia:

Aplicar analisis bioinformaticos, a través de las herramientas R y MEGAN, para realizar estudios de asociacion, de estructura

genética y caracterizacion de genomas y metagenomas, con objetividad y disposicion al trabajo equipo.

Contenido:

5.1 Introduccion a la herramienta R project.
5.1.1 Ambiente y lenguaje de programacion en R.
5.1.2 Paqueterias de R para realizar analisis bioinformético.
5.1.3 Analisis bioinformaticos en R.

5.2 Introduccién a la gendmica de poblaciones.

5.3 Tecnologias de salida masiva para genémica de poblaciones
5.3.1 SNPchips para genotipificacion de salida masiva.
5.3.2 Genchips para expresion genética.

5.4 Técnicas de Metagenomica.
5.4.1Software MEGAN

5.5 Proyecto final de bioinformética

Duracién: 6 horas




VI. ESTRUCTURA DE LAS PRACTICAS DE TALLER

No. de

L Competencia Descripcion Material de Apoyo Duracion
Practica
UNIDAD |
1 Equipo de cémputo con acceso a | 8 horas
identificar las caracteristicas de las | Realiza busqueda de &cidos | internet. bases de datos, software
bases de datos bioldgicas, | nucleicos y proteinas
mediante la exploracion de las | ingresa a distintas bases de datos
bases de datos, para la biusqueda | y explora los elementos que la
de secuencias de acidos nucleicos | integran  (indices, subindices,
y proteinas, con pensamiento | formatos de descarga, opciones
analiticos y organizado. de alineamiento).
identifica elementos de para el
disefio de plasmidos de expresion
de proteinas recombinantes e
identificacion de elementos
GTRACK para la edicibn de
genomas.
entrega mapa del plasmido,
alineamientos de secuencias, con
la informacién recabada.
UNIDAD
I
instalar lenguajes de | Descarga de internet las || Equipo de cdmputo con acceso a | 8 horas
2 programacién, por medio de la | herramientas para programar en el || internet

linea de comandos, para generar
programas y realizar el analisis de
secuenciacion, con actitud
ordenada y analitica.

lenguaje Python e implementar
distinto programas para leer
archivos con secuencias de ADN,
deducir las cadenas




complementarias, seleccionar
codones y producir las proteinas
correspondientes.

Implementa distintas herramientas
bioinforméaticas para  modelar
multiples secuencias. Las técnicas
seran LOGOS, Modelos
Escondidos de Markov,
secuencias de consenso, Yy
expresiones regulares.

Entrega los scripts.

UNIDAD
Hly IV
3 identificar genes en genomas Yy | Reconoce la sintenia y | Equipo de coOmputo con acceso a | 4 horas
metagenomas completos, y || funcionalidad del genoma. Internet, asi como las
secuencias de proteinas vy herramientas de programacion
alineamientos de secuencias de | El alumno descarga de una base | para el lenguaje Python
ADN, por medio de lenguajes de | de datos el genoma completo del
Python y Bash, para conocer la | virus del VIH. Posteriormente
sintenia y funcionalidad del | diseflara e implementara un
genoma, y distancias evolutivas, | programa en lenguaje Python para
con pensamiento  critico vy | buscar todos los genes que tiene
proactivo. el genoma.
Entrega el script del anadlisis de
genomas.
4 El alumno utiliza el software | Equipo de computo con acceso a | 3 horas
Swiss-Pdb-Viewer para modelar y | Internet, con el software Swiss-
analizar proteinas en forma | pbb-viewer instalado.
tridimensional, asi como validar su
modelo con analisis de
Ramachandran y entrega
modelado tridimensional.
5 Reconoce las distancias evolutivas | Equipo de cdmputo con una hoja | 3 horas

por medio de alineamientos de
secuencias de acidos nucleicos y
aminoacidos. Calcula distancias

de calculo (como Excel) instalada.




evolutivas.

Implementa los algoritmos
UPGMS vy Neighborg Joining
generando distintos arboles

filogenéticos.
Entrega arbol filogenético con
distancias evolutivas.

UNIDAD
V

6

Identificar secuencias reguladoras
cis y elementos trans en genomas
procariotes y eucariotes, por
medio de las herramientas
Bioconductor de lenguaje R, para
conocer la diferencia
transcripcional entre las células
procariotas y eucariotas, con
actitud critica y ordenada.

realiza procesamiento de
secuencias de ADN y proteinas,
aplicando la herramienta R.
identifica los elementos
reguladores cis y trans.

identifica las diferencias de
regulacion entre las células
procariotas y eucariotas.

entrega analisis comparativo.

Equipo de computo
software R instalado.

con

el

6 horas




VIl. METODO DE TRABAJO

Estrategia docente (ensefianza):

Exposicion utilizando pizarrén y presentaciones electronicas

Elaboracion de los exdmenes y cuestionarios de actividades para evaluar en el alumno la comprension de los temas expuestos
Seleccionar las bases de datos publicas y elaborar los ejercicios practicos comprendidos en las competencias

Realizar secciones de preguntas a los alumnos con las que se evaluara la comprension de los temas expuestos

Formular un proyecto adecuado para los estudiantes, generar grupos de trabajo y ejecutar el proyecto.

Estrategia alumno (aprendizaje)

Lectura de temas en los libros de textos y articulos para elaboracién de resimenes

Participacion obijetiva, clara y con fundamento en los temas expuestos al grupo

Resolver los exdmenes tedricos de conocimiento de los temas expuestos

Ejecucion de los ejercicios practicos

Ejecucion del proyecto formulado por el maestro, y preparacién de una exposicion, a ser presentada al grupo, sobre el trabajo y
resultados obtenidos del proyecto.




VIII. CRITERIOS DE EVALUACION

La evaluacion sera llevada a cabo de forma permanente durante el desarrollo de la unidad de aprendizaje de la siguiente manera:

Criterios de acreditacion
— Para tener derecho a examen ordinario y extraordinario, el estudiante debe cumplir los porcentajes de asistencia que
establece el Estatuto Escolar vigente.
- Calificacién en escala del 0 al 100, con un minimo aprobatorio de 60.

Criterios de evaluacion
Evaluacién continua:

2 examenes parciales escritos ............ocvieiiiiiiieinnnnn. 30 %
Ejercicios practiCos..........ccovviiiiiiiiiiicee, 50 %
evidencia de desempeno.........cvviiiiiiiiiiiiii i 20 %

(Elabora y entrega un reporte con el andlisis comparativo de secuencias de estructuras de acidos nucleicos y proteinas, el cual debe
integrar: analisis e interpretacion de resultados. Cada ejercicio debe de contener: portada, marco tedérico, planteamiento del
problema, la metodologia realizada, calculos, resultados, conclusiones y bibliografia.)

total. .. 100%

Criterios de evaluacion:

1. Los examenes teoricos seran sobre los temas de las dos primeras competencias. Estos deberan ser contestados de forma
individual y de forma clara y concisa

2. Los ejercicios practicos consistiran en el acceso a una base de datos publica sobre informacidén genérica y/o gendmica. La
obtencién de informacién sobre secuencias biolégicas de interés, y la aplicacion de las herramientas algoritmicas necesarias
para obtener el analisis requerido por el maestro

3. Los reportes deberan ser entregado una semana después de la asignacion del ejercicio practico y se evaluara tanto el
contenido de la informacion como la redaccion y claridad de la misma

4. La exposicion final debera ser presentada con proyector y se podra utilizar sistemas multimedios para enriquecer la

presentacion

Criterios actitudinales: Colaboracion equitativa, ética y de responsabilidad hacia el interior como al exterior del programa de curso.




IX. REFERENCIAS

Basicas

Complementarias

Bassi, S. (2017). Python for Bioinformatics (22 ed.). Estados
Unidos: CRC Press. ISBN: 9781138035263.

Brown, S.M. (2015). Next-Generation DNA Sequencing

Informatics (22 ed.). Estados Unidos: CSHL Press.

ISBN: 9781621821236.

Model, M. (2010). Bioinformatics Programming Using Python.
Estados Unidos: Oreilly. ISBN: 97805961545009.
[clasica]

Keith, J. M. (2017). Bioinformatics Volume I: Data, Sequence
Analysis, and Evolution (2% ed.) Estados Unidos:
Springer. ISBN: 9781493966219.

Keith, J. M. (2017). Bioinformatics Volume IlI: Structure,
Function, and Applications. (22 ed.) Estados Unidos:

Springer. ISBN: 9781493966110.

Naruya S. (2018). Introduction to evolutionary genomics (22
ed.). Gran Bretafia: Springer. ISBN: 9783319926414.

Xuhua X. (2013). Comparative  Genomics. Estados
Unidos:Springer. ISBN: 9783642371455. [clasica]

Lodish, H., Arnold, B., Kaiser, C., Krieger, M., y Matthew, P. (2016).
Biologia celular y molecular. Editorial Médica Panamericana
(72 ed.).

Watson, J. D.; Baker T.; Bell S., Gann A., Levine M. y Losick, R.
(2016). Biologia Molecular del gen. Editorial Médica
Panamericana.

X. PERFIL DEL DOCENTE

El docente que imparta esta asignatura debe contar con titulo de biologia, biologia computacional, bioinformética o areas afines, con
posgrado en bioinformatica, ciencias gendmicas o biologia computacional.






