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DESCRIPCION DE LA UNIDAD DE APRENDIZAJE/CURSO:

La bioinformatica aborda las herramientas computacionales esenciales para el andlisis de datos bioldgicos, lo
gue es fundamental para la biologia moderna debido a la gran cantidad de informacion genética que se genera
hoy en dia. A lo largo del curso, se estudiard cémo utilizar programas especializados y bases de datos biol6gicas
para identificar y analizar secuencias de ADN y proteinas. Este conocimiento permitira a los estudiantes
comprender mejor los procesos biolégicos a nivel molecular y aplicar sus habilidades en proyectos de
investigacion y diagnosticos basicos.

El curso promovera el desarrollo de habilidades en la busqueda, manejo y andlisis de informacién biolégica,
ademas de la capacidad critica para interpretar datos complejos. A lo largo de la materia, los estudiantes
aprenderan a utilizar herramientas bioinformaticas para resolver problemas especificos, fortaleciendo su
capacidad para llevar a cabo andlisis que impacten tanto en la investigacion académica como en la practica
profesional. Competencias clave incluyen la capacidad de trabajo colaborativo, la interpretacion de resultados
biol6gicos a través de técnicas computacionales y la presentacion de conclusiones cientificas de manera clara
y precisa.

El ambiente de aprendizaje sera presencial, combinando aspectos tedricos, practicas de laboratorio
computacional, estudio de casos clinicos y actividades estratégicas que permitan reforzar y brindar a los
estudiantes una comprension integral de la bioinformatica y su relevancia en la investigacion biolégica actual.




COMPETENCIA PRINCIPAL QUE DESARROLLA:

PI1. CIENCIAS E INGENIERIA

Aplica conocimientos avanzados y metodologias de ciencias biolégicas y la ingenieria en la resolucion de
problemas complejos, utilizando herramientas computacionales e informéticas para explorar, interpretar y
resolver desafios cientificos y técnicos para el analisis de datos biolégicos.

OTRAS COMPETENCIAS A LAS QUE SE CONTRIBUYE CON EL DESARROLLO DE LA UNIDAD DE
APRENDIZAJE/CURSO:

B1l. EXCELENCIA Y DESARROLLO HUMANO

La excelencia educativa promueve el desarrollo humano integral con resultados tangibles obtenidos en la
formacion de profesionales con conciencia ética y solidaria, pensamiento critico y creativo, asi como una
capacidad innovadora, productiva y emprendedora. Se puntualiza en los aprendizajes, como referente para
construir nuevas propuestas y soluciones en el marco de la innovacion y pertinencia social, con matices éticos
y de valores, que desde su particularidad cultural le permitan respetar la diversidad, promover la inclusion,
valorar la interculturalidad.

DB.3 HERRAMIENTAS MATEMATICAS
Implementa ecuaciones, andlisis numéricos y métodos estadisticos para resolver problemas complejos en el
analisis de secuencias de ADN/ARN vy proteinas.

PI3. INVESTIGACION EN CIENCIAS E INGENIERIA
Desarrolla la formulacion de preguntas de investigacion, el planteamiento de hipétesis, el disefio de
experimentos in silico, el andlisis e interpretacion de datos.

DOMINIOS | OBJETOS DE ESTUDIO|  RESULTADOS DE METODOLOGIA | EVIDENCIAS DE
(Se toman de las | (Contenidos necesarios APRENDIZAJE (Estrategias, DESEMPENO
competencias) |para desarrollar cada uno (Se plantean de los secuencias, recursos | (Productos tangibles

didacticos) gue permiten valorar
los resultados de

aprendizaje)

de los dominios, temas y

dominios y contenidos)
subtemas)

PI3.1. Aplica los
principios basicos
de las ciencias o la
ingenieria a través
de la formulacién
de preguntas,
planteamiento de
hipétesis,
escenarios, disefio
de experimentos y

Objeto de Estudio 1
Introduccién ala
bioinformatica.

1.1. Historia y evolucion
de la bioinformatica.

1.2. Importancia de la
bioinformatica en la
investigacion

bioldgica. _ o
Estudio Individual

andlisis e
interpretacion de
datos con base en
el juicio cientifico o
ingenieril.

1.3. Métodos de
secuenciacion
nucleotidicas y
protéicas.

1.3.1.Secuenciaciéon
de Sanger.

1.3.2.Secuenciacion
de nueva
generacion.

Aplica conocimientos
interdisciplinarios para
entender la evolucion de
la bioinformatica y su
impacto en la
investigacion bioldgica.

Exposiciones del
profesor

Tareas individuales

Exdmenes escritos

Cuadro sinoptico




1.3.3.Secuenciacién
de moléculas
individuales en
tiempo real.

1.3.4.Secuenciacion
de proteinas
por el método
de Edmany
espectrometria
de masas.

1.4. Conceptos béasicos
de evolucién
molecular.

1.4.1.Estructuray

composicion
del ADN/ARN y
proteinas.
1.4.2.Marcos de
lectura abiertos
(ORF).
1.4.3.Tipo de
mutaciones.
1.4.4.Genes
homologos:
ortélogos y
paralogos.
1.4.5.Homologia de
secuenciay
estructural en
proteinas.




P13.3. Utiliza Objeto de Estudio 2
recursos y Bases de datos de
herramientas de  [secuencias.
ciencias o
ingenieria para 2.1 I?gses de datos. de
elaborar acidos nucleicos
estrategias que (EMBL, GenBank,
permitan plantear DDBJ). Tareas individuales
posibles soluciones[2.2 Bases de datos Implementa Examenes escritos
a problemas secuencias de|  conocimientos de Exposiciones del
complejos del . biologia para el uso y profesor y el
campo profesional prot.elnas . analisis de bases de estudiante
en el desarrollo (Uniprot/SwissProt y datos biolégicas. Elaboracion de
sostenible. Uniprot/TrEMBL). Practica de reportes de
2.3 Bases de datos de laboratorio practicas de
secuencias laboratorio
especializadas, de
referencia 'y de
genomas.
2.4 Herramientas de
busqueda: Entrez.
2.5 Visualizacion de
genomas.
2.6 Formatos de
archivos mas
utiizados en la
bioinformatica
(fasta, gbk, etc).
DB3.2. Resuelve |Objeto de Estudio 3
mediante el uso de |Alineamientos de
herramientas secuencias.
Egﬁ?n?ggas’ 3.1 In.troduc.cién a los
inherentes a las a||neam|gntos de  Aplica estrategias,
areas cientificas. secuencias. algoritmos y métodos Exposiciones del
3.1.1 Definicién de matematicos para profesor y el Exposicion
identidad, buscar, comparar, estudiante
homologia evaluqr y analizar Elaboraciéon de
similitud. secuencias blolé_glcas o repo_rtes de
3.2 Métodos de utlllza_m_do her[qmlentas Practica qle préacticas _de
_ : bioinformaticas. laboratorio laboratorio
alineamiento.
3.2.1 Alineamiento
local (Smith-
Waterman).
3.2.2 Alineamiento
global
(Needleman-
Wunsch).




3.3 Alineamientos
pareados.

3.3.1 Programacion
dindmica.
3.3.2 Dot plots

3.4 Uso de matrices de
puntuacion
(BLOSUM y PAM) y
penalizaciones (Gap
y Extension).

3.5 Puntuaciones de
alineamientos  (P-
value, Z-score, E-
value y Bit-score).

3.6 Busqueda de
secuencias
homologas con
BLAST y FASTA.

3.7 Alineamientos
multiples.

3.7.1 Progresivos
(Clustal).
3.7.2 lterativos
(MUSCLE).
3.7.3 Basados en
arboles (T-
Coffee).

3.7.4 Evaluacion  de
alineamientos.

3.7.5 Edicién Y
visualizacién de
resultados de
alineamiento
multiples.




DB3.3. Utiliza
herramientas
estadisticas y
software para el
tratamiento,
analisis y
prediccion de datos
tanto tedricos como
experimentales.
B1.1 Desarrolla el
pensamiento critico
a partir de la
libertad, el analisis,
la reflexion y la
argumentacion.

Objeto de Estudio 4
Analisis filogenético.

4.1 Introduccion a la
filogenia.

4.2 Estructura y tipos de
arboles
filogenéticos.

4.3 Modelos evolutivos

4.3.1 Seleccion de
modelo evolutivo:
likelihood ratio test
(hLRT), Akaike
Information
Criterion (AIC) vy
Bayesian
Information
Criterion (BIC).

4.4 Analisis filogenético
utilizando el método
de distancia.

4.4.1 UPGMA

4.4.2 Neighbor-joining

4.4.3 Minima

evolucion.

4.4.4 Otros métodos

de distancias.

4.4.5 Evaluacion

arboles
(Bootstrap).

4.5 Analisis filogenético
utilizando el método
de maximal
verosimilitud.

4.6 Analisis filogenético
utilizando el método
Bayesiano.

de

4.7 Analisis filogenético
utilizando el método
de parsimonia.

4.8 Analisis filogenético
utilizando
secuencias
proteicas.

Disefna
y ejecuta estudios
filogenéticos para explorar
relaciones evolutivas,
utilizando modelos
matematicos y estadisticos
para la construccion y
evaluacion de arboles
filogenéticos.

Exposiciones del
profesor y el
estudiante

Blsqueday
analisis de
informacion

Dispositivo de
aprendizaje:
¢Pueden los

arboles
filogenéticos
realmente
identificar la
diversidad
microbiana?

Presentacion oral y
escrita

Presentacion escrita
y debate del
proyecto

Reporte escrito del
proyecto




LABORATORIO DE COMPUTO

Alineamientos por
programacion

concentrar datos para
informacién de

métodos de
alineamiento de pares

PRACTICA DOMINIO OBJETIVO DE LA TIPO DE PRACTICA EV|DENC|AS~ DE
(Nombre de la PROCEDIMENTAL PRACTICA DESEMPERNO
practica) (Productos tangibles
gque permiten valorar
los resultados de la
practica)
Practica 1: Conocer y utilizar las
Base de datos Registrar, procesary | bases de datos que se | Tipo 2: Cerrada Documento o
biolégicas. concentrar datos para utilizan en archivo digital
informacién de bioinformatica.
estadistica.
Préactica 2: Registrar, procesar y Comprender los Tipo 2: Cerrada Documento o

archivo digital

Alineamiento por
métodos

concentrar datos para
informacion de

técnicas de
alineamiento heuristico

dinamica. estadistica. de secuencias de ADN
y proteinas utilizando
programacion dinamica.
Practica 3: Registrar, procesar y Conocer y aplicar las | Tipo 2: Cerrada Documento o

archivo digital

Busqueda de
similitudes en
bases de datos.

Registrar, procesar y
concentrar datos para
informacion de
estadistica.

heuristicos estadistica. y estadisticas que
(BLAST) y analisis | Registrar, procesary | permiten interpretar el
estadistico. concentrar datos para |significado biolégico de
informacion de los alineamientos.
estadistica.
Préactica 4: Conocer el fundamento

de los programas
BLAST y FASTA, y
utilizarlos para la
basqueda de
similitudes de
secuencias en bases
de datos.

Tipo 2: Cerrada

Documento o
archivo digital

Préactica 5: Registrar, procesar y Comprender los Tipo 2: Cerrada Documento o
Alineamiento concentrar datos para fundamentos de las archivo digital
multiple de informacion de técnicas de
secuencias y su estadistica. alineamiento multiple
evaluacion. progresivas e iterativas

y sus métodos de

evaluacion.

Practica 4: Registrar, procesar y Emplear diferentes Tipo 2: Cerrada Documento o
Seleccion de concentrar datos para criterios para la archivo digital
modelos evolutivos informacioén de seleccion de modelo
y analisis estadistica. evolutivo para el
filogenético por el andlisis filogenético por
criterio de el criterio de distancias.
distancias.




Practica 5: Analisis
filogenético por el
criterio de Maxima
\Verosimilitud.

Registrar, procesar y
concentrar datos para
informacién de
estadistica.

Construir un arbol
filogenético a partir de
un alineamiento de
secuencias utilizando
criterio de Maxima
Verosimilitud.

Tipo 2: Cerrada

Documento o
archivo digital

Préactica 6: Analisis
filogenético por
métodos
bayesianos.

Registrar, procesar y
concentrar datos para
informacion de
estadistica.

Construir un arbol
filogenético a partir de
un alineamiento de
secuencias utilizando
métodos bayesianos.

Tipo 2: Cerrada

Documento o
archivo digital

Practica 7:
Construccion de
arboles
filogenéticos por

Registrar, procesar y
concentrar datos para
informacion de
estadistica.

Construir un arbol
filogenético a partir de
un alineamiento de
secuencias

Tipo 2: Cerrada

Documento o
archivo digital

Alineamiento por
traduccion inversa
y analisis
filogenético por el
método de
distancia.

concentrar datos para
informacion de
estadistica.

alineamiento para el
analisis filogenético de
secuencias de
codificantes utilizando
el método de distancia.

métodos de utilizando el método de

maxima la maxima parsimonia.

parsimonia.

Practica 8: Registrar, procesary | Aplicar las técnicas de | Tipo 2: Cerrada Documento o

archivo digital
Documento o
archivo digital

Practica 9: Analisis
de una secuencia

Registrar, procesar y
concentrar datos para
informacion de
estadistica.

Tipo 3: Semiabierta
0 Semicerrada

Documento o
archivo digital




FUENTES DE INFORMACION EVALUACION DE LOS APRENDIZAJES
(Bibliografia, direcciones electréonicas) (Criterios, ponderacion e instrumentos)

En los cuatros objetos la evaluacion se realizar4d por

elLemey, P., Salemi, M., & Vandamme, A. M. (Eds.). - s
heteroevaluacion y coevaluacion.

(2009). The phylogenetic handbook: a practical
approach to phylogenetic analysis and hypothesis

testing. Cambridge University Press. OBJETO 1

20% Actividades

% Examen rit
e Choudhuri, S. (2014). Bioinformatics for beginners:80 o =xamenes escritos

genes, genomes, molecular evolution, databases

and analytical tools. Elsevier. OBJETO 2

10% Actividades
20% Examenes escritos

eSehn, J. (2013). Review of" Next-generation DNA7O% Reportes de practica de laboratorio

sequencing informatics” by Stuart M. Brown

Editor). J | of Pathol Inf tics, 4(1), 25-
(25.|0r) ournal of Pathology Informatics, 4(1) OBJETO 3

10% Actividades
20% Examenes escritos

*Gibas, C., & Jambeck, P. (2001). Developing7ney Renortes de practica de laboratorio

bioinformatics computer skills: O'Reilly Media, Inc.

) - _ OBJETO 4
e Hasija, Y. (2023). All About Bioinformatics: From|gno, Actividades del dispositivo de aprendizaje

Beginner to Expert: Elsevier. 1 9o presentacion oral y escrita
https://doi.org/10.1016/C2022-0-01349-0 0 y

INSTRUMENTOS
Reportes de practicas, se emplea rabrica.
Lista de cotejo.

e http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

e https://emboss.sourceforge.net/

Nota. Las fuentes de informacién que se indican
son las ediciones mas actuales y son
fundamentales para la revision de los contenidos
de la materia.

CRONOGRAMA DEL AVANCE PROGRAMATICO

Objetos de Estudio Semanas
1/2|3|4|5]6|7|8]9]|10]11|12|13]14|15]| 16

OBJETO DE ESTUDIO 1

OBJETO DE ESTUDIO 2

OBJETO DE ESTUDIO 3

OBJETO DE ESTUDIO 4



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

