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Unidad Curricular: Bioinformática  

 

I. Protocolo 

 

Fecha de elaboración:  

 

Semestre: 4. Ciclo Superior 

 

Nivel: Licenciatura 

 

Colegio: Ciencia y Tecnología 

 

Plan de Estudios del que forma parte: Licenciatura en Ciencias Genómicas 

 

Propósitos generales de la unidad curricular: Proporcionar a los estudiantes el 

conocimiento teórico y práctico acerca de las principales herramientas de análisis de 

secuencias de aminoácidos y nucleótidos, para que adquieran la capacidad de plantear, 

identificar y resolver problemas biológicos mediante el uso de estas  herramientas. 

 

Carácter de la unidad curricular: indispensable 

 

Modalidad: Curso-Taller 

 

Horas Semestre:  120  

Con docente: Teóricas  24  

  Prácticas 48  

Autónomas:                 48  

 

Asignaturas previas recomendadas: Bioquímica I, Bioestadística I, Introducción a la 

Programación. 

 

Asignaturas posteriores: Evolución Molecular, Genómica I, Ingeniería de Proteínas y 

Oncogenómica.  

 

Requerimientos para cursar la unidad curricular: Tener conocimientos básicos de 
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bioestadística y biomacromoléculas. 

 

Perfil deseable del profesor. El profesor que imparta el curso deberá tener especialización, 

deseable con posgrado, en alguna de las siguientes especialidades: Bioinformática, Biología 

Molecular, Biología o área afín. Dicho profesional debe ser capaz de impartir en forma clara 

el conocimiento además de guiar y despertar el pensamiento científico en los alumnos.  

Preferentemente será un docente con experiencia en la preparación de jóvenes de nivel de 

licenciatura.  

 

Academia Responsable: Ciencias Genómicas 

 

Nombre de los diseñadores del Programa: Dra. Selene Zárate 

 

II. Introducción o presentación de la unidad curricular.  

 

 La Bioinformática nació del desarrollo de herramientas automatizadas para llevar a 

cabo análisis de datos biológicos a partir de su comparación con los existentes en las bases 

de datos públicas. El alumno al concluir este curso será capaz de realizar análisis de 

secuencias de ADN para definir regiones codificantes, e identificar motivos funcionalmente 

importantes. También será capaz de analizar secuencias de proteínas para determinar 

motivos funcionales, predecir estructuras secundarias y terciarias y hacer hipótesis sobre las 

funciones de proteínas homólogas. Dada la creciente importancia de la Bioinformática en el 

desarrollo de la Genómica, un egresado de esta licenciatura deberá manejar con facilidad 

estas herramientas.  

 

III. Propósitos generales de la unidad curricular 

  

 Proporcionar a los estudiantes el conocimiento teórico y práctico acerca de las 

principales herramientas de análisis de secuencias de aminoácidos y nucleótidos, para que 

adquieran la capacidad de plantear, identificar y resolver problemas biológicos mediante el 

uso de estas  herramientas. 

  

 

IV. Contenidos o unidades temáticas 
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UNIDAD 1. Introducción a la bioinformática y uso de las bases de datos biológicas. 

Propósitos específicos: Introducir a los estudiantes con un panorama general de la 

bioinformática, y al uso de las bases de datos públicas 

 1.1. Introducción a la  bioinformática 

  1.1.1 Aplicaciones 

i. Introducción a la algorítmica 

 1.2. Bases de datos primarias y secundarias  

 1.3. Bases de datos de secuencias de nucleótidos  

 GenBank 

 EMBL 

 DDJ 

 1.4. Bases de datos de secuencias de proteínas 

  1.4.1Bases de datos especializadas 

  1.4.2 Bases de datos curadas    

       1.5 Obtención de información de las bases de datos biológicas 

i. El sistema ENTREZ-NCBI 

ii. El sistema EMBL  

 1.6 Bases de datos de literatura biomédica  

  

UNIDAD 2. Similitud de secuencias: alineamientos y búsquedas. 

Propósitos específicos: Que el estudiante conozca el fundamento de los alineamientos de 

secuencias,  y los métodos y programas más utilizados. Que el estudiante lleve a cabo 

búsquedas  en las bases de datos utilizando similitud de secuencias. 

 2.1 Concepto de homología y similitud.  

 2.2 Métodos  para resolver alineamientos pareados: 

  2.2.1 Programación dinámica 

  2.2.2 Dotplots 

  2.2.3 Matrices de puntaje 

 2.3 Métodos para obtener alineamientos múltiples 

  2.3.1 Métodos exhaustivos 

  2.3.2 Métodos heurísticos 

  2.3.3 Programas de alineamiento múltiple  

 2.4 Búsqueda en bases de datos por similitud de secuencias 

  2.4.1 Algoritmos de los métodos FASTA y BLAST 

  2.4.2 Tipos de BLAST 
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  2.4.3 Interpretación de los resultados de BLAST 

  2.4.4. PSI-BLAST 

 

UNIDAD 3. Análisis de genes y búsqueda de promotores 

Propósitos específicos: Que el estudiante conozca la metodología para analizar secuencias 

de ADN y su aplicación para predicción de genes y de regiones promotoras. 

 

 3.1 Predicción de genes 

  3.1.1 Programas de predicción de genes 

  3.1.2 Predicción de genes en procariontes 

  3.1.3 Predicción de genes en eucariontes 

 3.2 Predicción de promotores 

  3.2.1 Predicción de promotores en procariontes 

  3.2.2 Predicción de promotores en eucariontes. 

   

UNIDAD 4. Predicción de motivos funcionales en las proteínas. 

Propósitos específicos: Que el estudiante conozca la metodología para encontrar motivos y 

dominios funcionales en secuencias de proteínas 

 4.1 Introducción a los modelos markovianos 

 4.2 Predicción de la función de las proteínas 

  4.2.1 Motivos y patrones conservados 

  4.2.2 Definición a partir de expresiones regulares 

  4.2.3 Definición a partir de modelos estadísticos 

 4.3 Familias de proteínas y bases de datos 

 4.4 Logos 

  

UNIDAD 5. Predicción de la estructura secundaria y terciaria de las proteínas. 

Propósitos específicos: Que los estudiantes aprendan a utilizar bases de datos y programas 

bioinformáticos que les permitan relacionar las características de los aminoácidos con la 

estructura secundaria y terciaria  de las proteínas. 

 5.1. Propiedades fisicoquímicas de los aminoácidos 

 5.2 Predicción de propiedades a partir de la secuencias. 

  5.2.1 Punto isoeléctrico 

  5.2.2 Predicción de proteínas transmembranales 

i. Predicción de regiones coiled coil. 
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b. Estructura secundaria de las proteínas 

i. Tablas de Chou Fasman 

ii. Métodos de predicción. 

 5.4 Estructura tridimensional de las proteínas. 

  5.4.1 El PDB y visualizadores. 

  5.4.2 Mapa de Ramachandran y parámetros de calidad estereoquímica. 

  5.4.3 Análisis estructural de proteínas.  

 5.5 Predicción de estructura tridimensional. Métodos e importancia. 

  5.5.1 Modelado por homología. 

  5.5.2 Modelado Ab Initio 

  

V. Estrategias de enseñanza-aprendizaje.  

 

 Considerando que la Bioinformática requiere de que el estudiante comprenda los 

fundamentos de las metodología que va a utilizar, así como de que se familiarice con las 

herramientas que permiten el análisis de datos, será de utilidad el desarrollo de actividades 

que permitan al estudiante aprender mediante la realización de ejercicios individuales y en 

equipo y discusiones sobre los conceptos fundamentales para entender el uso y alcance de 

las metodologías. Estas actividades no tendrán las características de las clases magistrales, 

sino que buscarán la interacción permanente con los asistentes, por medio de preguntas, 

solicitud de opiniones, invitaciones a preguntar o a manifestar dudas y desconocimientos. 

 Se estimulará a los estudiantes a que traigan a la clase sus libros para fomentar en 

ellos la familiarización con los textos; por otra parte también se buscará de esta manera 

incentivar el desarrollo de la actitud crítica y de corroboración de lo que expresa el docente. 

 Como soporte de las clases se utilizarán proyecciones multimedia, además del 

pizarrón y se entregarán materiales impresos con ejercicios, problemas o actividades para 

que el alumno continúe trabajando sobre el tema. 

 Está planteado que la unidad curricular se imparta en la modalidad curso-taller, con 

una duración de 16 semanas. Las sesiones teóricas serán 1 vez por semana con una 

duración individual de 1.5 horas y las prácticas serán 1 vez por semana con duración de 3 

horas, cubriéndose en ambas sesiones el mismo tema pero desde el punto de vista teórico o 

práctico según sea el caso. El alumno deberá participar con la exposición de temas 

seleccionados por el profesor. El estudiante deberá invertir por lo menos 3 horas semanales 

de estudio autónomo de manera que  reafirme los conceptos vistos en clase y amplié la 

información recibida mediante lecturas recomendadas por el profesor. 
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VI. Sistema de evaluación.  

 

A) Evaluación Diagnóstica. 

Se realizará una evaluación diagnóstica en las áreas de biología molecular y bioestadística, 

que permita al estudiante y al profesor evaluar la comprensión de conceptos básicos 

necesarios para cursar esta unidad curricular. 

 

B) Evaluaciones formativas. 

 Se realizará una evaluación al final de cada unidad curricular con ejercicios para 

resolver fuera del horario de clases. Estas prácticas le permitirán al estudiante y al profesor 

evaluar el nivel de comprensión de conceptos básicos y su capacidad de manejo de los 

programas para hacer análisis de secuencias. 

 

C) Evaluación para certificación. 

 Para certificar el curso el estudiante deberá aplicar el tipo de análisis de secuencias 

que le permita resolver un problema planteado por el profesor y deberá ser capaz de 

interpretar los resultados. 

 

VII. Bibliografía Básica 

 

17. Baxevanis, A. D. y Ouellette, F. (2004). Bioinformatics: A practical guide to the analysis 

of genes and proteins. Andreas D. and Francis. Wiley-Interscience. 

18. Mount, D. W. (2004). Bioinformatics: Sequence and Genome Analysis. Cold Spring 

Harbor Laboratory Press. 

3.-  Durbin, R., Eddy, S., Krogh, A. y Mitchison, G. (1998).  Biological Sequence Analysis: 

Probabilistic Models of Proteins and Nucleic Acids. Cambridge University Press. 

4.- Borodvsky, M. (2006). Problems and Solutions in Biological Sequence Analysis. 

Cambridge University Press. 

 

Complementaria 

 

Artículos originales y de revisión de revistas especializadas 

 

Bibliografía para el profesor: 
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1. Koonin, E. y  Galperin, M. (2010). Sequence-evolution-function. Computational 

Approaches in Comparative genomics. Kluwer Academic Publishers. 

2. Jones, N. C. (2004). Introduccion to Bioinformatics Algorithms. MIT Press. 

3. Ewens, W. J. (2004).  Statistical Methods in Bioinformatics: An Introduction. Springer  

 

VIII. Otros recursos didácticos 

 

Acceso a aula de cómputo con  programas de análisis de secuencias y visualizadores de 

estructura de proteínas. Acceso a proyector y computadora portátil y conexión a internet. 

 

IX.  Infraestructura necesaria para el desarrollo de la unidad curricular 

 

 Aula de cómputo con una computadora con acceso a internet y con programas para 

análisis de secuencias, por estudiante. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


