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VISTO:

La nota presentada por la Direccién del Departamento de Quimica Biol 6gica, mediante
lacua elevalainformacion del curso de posgrado Bioinfor mética (DOC8800065) para
el afio 2025,

CONSIDERANDO:

lo actuado por la Comision de Doctorado,

lo actuado por la Comision de Presupuesto y Administracion,

lo actuado por este Cuerpo en lasesion realizada el dia 26 de mayo de 2025,

en uso de las atribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD

DE CIENCIASEXACTASY NATURALES



RESUELVE:

ARTICULO 1°: Aprobar el dictado del curso de posgrado Bioinformética
(DOCB8800065) de 160 horas de duracion, que sera dictado por los Dres. Adrian
Turjanski y Dario Fernandez DoPorto, con la colaboracién del JTP Ernesto Roman.

ARTICULO 2°: Aprobar e programadel curso de posgrado Bioinfor méatica
(DOC8800065) que como anexo forma parte de la presente Resolucion, para su dictado
en €l primer cuatrimestre de 2025.

ARTICULO 3°: Aprobar un puntaje méximo de cinco (5) puntos parala Carrera de
Doctorado.

ARTICUL O 4°: Establecer un arancel de CATEGORIA ALTA, estableciendo que
dicho arancel estara sujeto alos descuentos 'y exenciones estipulados mediante la
Resolucién CD N.° 1072/19. Disponer que los fondos recaudados ingresen en la cuenta
presupuestaria habilitada paratal fin, y sean utilizados de acuerdo ala Resolucion
072/03.

ARTICUL O 5°: Disponer que, de no mediar modificaciones en e programa, la carga
horariay el arancel, e presente Curso de Posgrado tendré una vigencia de cinco (5) afios
apartir de lafecha de la presente Resolucién.

ARTICUL O 6° Comuniquese atodos |os Departamentos Docentes, ala Direccion de
Estudiantes y Graduados, ala Direccién de Movimiento de Fondos, ala Direccion de
Presupuesto y Contabilidad, alaBibliotecade la FCEyN y ala Secretaria de Posgrado
con copiadel programaincluida. Cumplido, pase QBIOLOGICA#FCEN y resérvese.



ANEXO

PROGRAMA

Bases de datos Primarias.

Definicién de bases de datos primarias. Vision histérica de la creacién de las mismas.
Funcionamiento de las Bases de datos: indices, campos, métodos de busqueda. Bases de
datos de proteinas. Bases de datos de ADN. Ejemplos de bases de datos primarias:
Genebank, EMBL, Swiss-Prot, TTEMBL, PDB.

Andlisis de secuencias.

Introduccion de probabilidad y estadistica. Alineamiento global por pares. Alineamiento
Mltiple. Generacion de Matrices de score (BLOSUM, PAM). Dot-Plot. Programacion
dindmica. Programas de alineamiento: BLAST. FASTA. Busquedas en bases de datos
por similitud de secuencia. Patrones de secuenciasy perfiles. Filogenia molecular. PSI-
BLAST, PHI-BLAST, Mega-Blast.

Bases de datos Secundarias.

Definicion de bases de datos secundarias. Construccién de bases de secundarias. El
problema de los fal sos positivos/negativos. M odel os ocultos de Markov. Ejemplos de
bases de Datos secundarias. Pfam, Gene-Ontology, UniProt, PRINTS, ProSlte.
Algoritmos, complejidad y heuristicas. Disefio y mantenimiento de bases de Datos
secundarias.

Andlisis Bioinformético de Genomas.

Ensamblado y anotacion de genomas, prediccién de genes, Bidireccional best Hitsy
Iterative redictive Blast. Base de datos de Genomas. Mapeo fisico de genes. Uso de
Genome Browsers (NCBI), Ensembl y Galaxy. Comparacion de Genomas. Andlisis
Bioinformético de datos high-troughput de microarreglos (MicroArrays). Introduccion a
los MicroArrays, Andlisis estadistico de significancia de los datos, Andlisis de expresién
por MicroArrays, definicién de estado, proteomay metaboloma), MicroArrays
especificos sobre splicing alternativo (exon, arrays, splicing sensitive arrays),
MicroArrays de Glicomica.

Metagendémicay Metabolomica.

Introduccion ala metagenomica, secuenciacion de proxima generacion. Anotacion y



andlisis de metagenomas. Introduccién ala Metabolémica, andlisis de viasy estados
metabolicos. Uso de Base de datos KEGG.

Bionformética Estructural .

Repaso de Estructura de Proteinas. Prediccion de estructura secundaria, DSSP. Andlisis
bioinformatico de estructuras, alineamiento estructural. Prediccion de estructura
terciaria. Threading. Modelado comparativo. Métodos ab-initio. Blsqueda de motivos
estructurales.

Interacciones entre biomol éculas.

Bases mol eculares de reconocimiento especifico. Interaccion proteina-proteina.
Interaccién proteina-ADN. Interaccion droga-proteina. Prediccion de interacciones.
Prediccion de estructuras. Monte Carlo. Algoritmos genéticos. Docking. Clustering.
Métodos evolutivos. Bases de datos de interacciones. BIND. DIP.CAPRI.

Actividades Précticas

Bases de datos Primarias: Bases de datos Primarias. Sitios Populares de
Bioninformatica, BUsquedas en bases de datos: €l NCBI y entrez, Andlisis de registros.

Gene-Ontology.

Alineamiento I: Alineamiento de Secuencias. Dot-plot. Alineamiento, Busqueda en base
de datos por BLAST. Alineamiento Miltiple. Construccion de Arboles Filogenéticos
(Caso real Kinasas). Busqueday uso de bases de datos secundarias:

PFAM.

Alineamiento II: Programacion de un algoritmo de alineamiento, andlisisy generacion
de las matrices de scoring.

Bases de datos Secundarias: Busquedas y navegacion en PFAM, Prosite, construccién de
patrones, interrelacion entre las bases.

Prediccion de genes: Algoritmos de prediccion de genes, Glimmer, Blast-Extended
Repraze. Determinacion de la calidad y confianza de la prediccion.

Andlisis y anotacion de genomas. Estudio de los mapas fisicos de genomas (Genome
Browser del NCBI), ensamblado y anotacion de genomas.

Andlisis de resultados de microarreglos. Andlisis de resultados de microarreglos de



expresion, signifcancia de los datos, asociacion a estados metabdlicos segin KEGG.

Estructura de proteinas: Manejo de programas de visualizacion. Visualizacion de
estructuras de proteinas. Andlisis de motivos. Andlisis de interacciones entre
biomoléculas. Uso del PDB, Entrez y PDB.

Prediccion de estructura de proteinas: Modelado Comparativo. Uso de Modéller.
Ejemplos puntuales. Andlisis por What-Check.
Interaccion proteina-ligando: Docking proteina ligando: (Caso real inhibicion Kinasas).

Comparacion de algoritmo.
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