1983/2023 - 40 ANOS DE DEMOCRACIA
Resoluciéon H. Consejo Directivo

Ndmero: RHCD-2023-89-E-UNC-DEC#FCEFYN

CORDOBA, CORDOBA
Martes 14 de Marzo de 2023

Referencia: EX-2022-001029262--UNC-ME#FCEFYN

VISTO:

El presente expediente por el cual la ESCUELA DE BIOLOGIA solicita autorizacion para el
dictado de las asignaturas optativas; y

CONSIDERANDO:

Que cuenta con el Visto Bueno de la Secretaria Académica Area Biologia;

Lo aconsejado por la Comision de ENSENANZA

EL H. CONSEJO DIRECTIVO DE LA

FACULTAD DE CIENCIAS EXACTAS, FISICAS Y NATURALES

RESUELVE:

Art. 1°).- Aprobar el programa de la asignatura: B,IOINFORMATICA como asignatura selectiva
no curricular de la Carrera de CIENCIAS BIOLOGICAS (Plan 2015), segin ANEXO 1 de la
presente Resolucion.

Art, 2°).- Instruir al Area de Apoyo Administracion a la Funcién Docente a realizar las acciones



necesarias a fin de matricular a los estudiantes interesados en cursarlas.

Art. 3°.- Dese al Registro de Resoluciones, comuniquese a la Escuela de Biologia, a la
Secretaria Académica Area Biologia, al Area Oficialia, al Area de Apoyo Administrativo a la
Funcion Docente y archivese.

DADA EN LA SALA DE SESIONES DEL H. CONSEJO DIRECTIVO, EN LA CIUDAD DE
CORDOBA, A LOS VEINTICUATRO DIAS DEL MES DE FEBRERO DEL ANO DOS MIL
VEINTITRES.
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Programa de:

Bioinformatica
UNIVERSIDAD NACIONAL DE CORDOBA
Facultad de Ciencias Exactas, Fisicas y Naturales
. . Cédigo:
Republica Argentina
Carrera: Ciencias Bioldgicas Plan: 261-2015 Créditos: 7,5
Escuela: Biologia Carga Horaria: 75 Hs. Semanales: 7,5
Departamento: Diversidad Biolégica y Ecologia Semestre:  Noveno Afo: Quinto

Caracter: Selectiva

Objetivos:

-Brindar herramientas para que la/el estudiante construya conocimiento critico y reflexivo sobre la teoria y la practica en
bioinformética.

-Presentar y discutir las bases moleculares y las técnicas experimentales estandares en las investigaciones relacionadas con las
“omicas”, asi como, utilizar las herramientas informaticas y estadisticas de uso comdn en bioinformatica.

-Analizar e interpretar grandes conjuntos de datos que deriven de diversas fuentes y naturaleza para aplicarlos en estudios
relacionados con la ecologia, sistematica, la salud, el medio ambiente, la biotecnologia y la biologia de sistemas.

-Pensar y disefiar proyectos cientificos en bioinformatica.

Programa Sintético:

1. Bioinformética, programacion y obtencion de datos.
2. Disefio experimental y estadistica en R.

3. Gendmica

4. Gendmica traslacional y Transcriptémica.

5. Metagendmica.

6. Biologia de sistemas y Redes.

Programa Analitico: de foja 2 a foja 6.

Programa Combinado de Examen (si corresponde): de foja a foja.

Bibliografia: de foja 7 a foja 7.

Correlativas Obligatorias: Bioestadistica Il y Genética

Rige:

Aprobado HCD, Res.: Modificado / Anulado / Sust. HCD Res.:
Fecha: Fecha:

El Secretario Académico de la Facultad de Ciencias Exactas, Fisicas y Naturales (UNC) certifica que el programa estaaprobado

por el (los) nimero(s) y fecha(s) que anteceden. Cordoba, / /

Carece de validez sin la certificacion de la Secretaria Académica:
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PROGRAMA ANALITICO
LINEAMIENT ENERALE

Bioinformatica es una materia selectiva que puede ser cursada por estudiantes de 4to y 5to afio de la
Carrera Ciencias Bioldgicas al tener como correlativas a Genética de Poblaciones y Evolucion. La
bioinformética es una disciplina que se encuentra en la interfaz de las ciencias computacionales y
bioldgicas al analizar principios comunes en biologia utilizando herramientas computacionales y,
actualmente, mediante el andlisis de grandes volimenes de datos. Su objetivo es profundizar la
integracion de disciplinas y metodologias para generar nuevas perspectivas y capacidades en la
formacidn profesional y académica. La bioinformética es una actividad intrinsecamente transversal,
es aplicable a todos los &mbitos de la Biologia y tiene un profundo impacto en campos tan variados
como la salud humana, la industria agropecuaria, la farmacéutica, la conservacion, la biotecnologia,
la evolucion o la ecologia. La bioinformatica es imprescindible para dar sentido a la gran cantidad de
nuevos datos biolégicos, para explicar el funcionamiento de los sistemas biol6gicos de manera cada
vez mas integrada y para la nueva generacion de recursos, bienes y servicios que se deriven de los
nuevos conocimientos y tecnologias.

En esta materia se impartirdn los conceptos béasicos de programaciéon que permitan, a los/las
estudiantes, desarrollar habilidades en la escritura y ejecucion de scripts. A la par, se ofrecen
herramientas basicas para operar en Linux, el sistema operativo mas empleado en bioinformatica. Se
presentaran los pasos previos al analisis de datos, tales como su adquisicion, extraccion,
transformacion y normalizacion. Estas tareas, son criticas para minimizar las incongruencias e
inconsistencias de la gran cantidad de informacidn a procesar. Se ensayaran los principios practicos
programaticos y de linea de comandos bésicos para procesar y manipular grandes volimenes de
datos. El sistema de programacion y de analisis estadisticos R es actualmente muy utilizado en
bioinformética y en esta asignatura se lo utilizara transversalmente para el analisis de datos y
visualizacion de resultados.

En lo referido a la gendmica y metagendmica, se presentara una introduccion a las técnicas de
secuenciacion y a las herramientas esenciales para el analisis de datos de secuenciacion por
metodologia de proxima generacion (NGS). Se utilizaran las aproximaciones mas novedosas al
analisis metagenémico, basadas en co-ensamblaje y binning por abundancia, lo que permitira obtener
y separar genomas. Se presentaran los fundamentos para la comparacion de secuencias, la busqueda
de estados de caracteres homologos y la inferencia filogendmica. Se presentaran ejemplos de
metagendmica en distintos grupos de organismos ya que se pueden analizar los genomas de
comunidades enteras de bacterias, virus y hongos, de otra manera inaccesibles, ampliando nuestra
comprension de la diversidad, ecologia, evolucién y funcionamiento de los microorganismos, al
mismo tiempo que contribuye a la aparicidn y desarrollo de nuevas aplicaciones en diversas areas,

incluyendo a la biotecnologia, y a las ciencias agrondémicas, ecoldgicas y ambientales.
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En cuanto a la genémica traslacional y transcriptdmica, se presentard el estudio de variantes
genémicas puntuales y estructurales, asi como su asociacion a enfermedades humanas y/o a
variaciones climaticas. Los y las estudiantes recibirdn contenidos tedricos y précticos sobre la
deteccidn, analisis e interpretacién de mutaciones (SNVs, indels) y variantes asociadas al nimero de
copias génicas (CNVs) obtenidos por NGS, asi como polimorfismos (SNPs) a través de estudios de
asociacion (GWAS). Se abordaran ademas los aspectos relacionados con el estudio epidemioldgico
de los posibles factores de riesgo asociados a dichas variantes gendémicas. Ademas, se mostrara las
aplicaciones de la bioinformatica en el &mbito de la expresion de genes. Para ello, se estudiaran los
métodos de analisis de transcripcidn génica basados en microarrays y secuenciacion masiva (RNA-
seq).

Finalmente, esta asignatura pretende familiarizar a los y las estudiantes con las nuevas
aproximaciones sistémicas al estudio de fendmenos biolégicos y con las redes bioldgicas. Los y las
estudiantes se familiarizaran con las metodologias y algoritmos usados para el tratamiento
bioinforméatico de redes bioldgicas, asi como con el manejo del software que los implementan.
Ensayaran la construccion e interpretacion de Redes en el campo de las ciencias de la salud,
bioldgicas y agronémicas.

METODOLOGIA DE ENSENANZA

La propuesta pedagdgica de la materia se basa en el denominado "aprendizaje basado en la

resolucion de problemas" y “ensefianza-aprendizaje por investigacion" (Galetto et al. 2009; Amarilla
et al. 2017). Esta forma de aprendizaje promueve la adquisicién del conocimiento a partir del
desarrollo de habilidades para la blsqueda, analisis y discusién de la informacion, permitiendo que
el/la estudiante se capacite y entrene en la resolucion de problemas. La asignatura esta planeada con
un enfoque constructivista, promoviendo que el/la estudiante se mantenga activo en la construccion
de su conocimiento junto con los docentes y comparfieros de asignatura. Las clases impartidas seran
tedricas y practicas, tanto en el aula como en la plataforma MOODLE. Las actividades tedricas se
desarrollarén a traves de exposiciones dialogadas del docente orientado a desarrollar en los alumnos
la habilidad de detectar problemas, generar hipotesis, pensar y disefiar diferentes métodos
experimentales, obtener datos relevantes de acuerdo con el problema, utilizar diferentes herramientas
para el andlisis de esos datos y evaluar criticamente los resultados obtenidos. Durante el desarrollo
de los Trabajos Practicos (presenciales y/o virtuales) se realizan actividades que le permiten al
estudiante poner en practica las habilidades antes mencionadas, para esto utilizaran diferentes
programas de cdmputos, los que seran ejecutados en clusters virtuales y gratuitos y/o en los clusters
que dispone la UNC. Se discutiran articulos cientificos seleccionados a modo de ejemplos que
permitan visualizar como se aplican las técnicas expuestas 0 como se estudian los distintos aspectos
de la de la bioinformatica y la biologia computacional en los distintos campos de estudios. Se leeran
trabajos especificos de cada tema para problematizar los temas desarrollados, creando espacios para

reflexionar, ejercitar y afianzar el pensamiento critico.
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EVALUACION
Desempefio en clases: Durante cada encuentro se evaluaré la participacion de cada estudiante en las
actividades propuestas, la cantidad y calidad del material aportado a la clase, la delimitacién de
problemas o preguntas de investigacion y la informacién o conjunto de datos seleccionado para
abordar ese problema o pregunta. Se considerara ademas la predisposicion del o la estudiante para
familiarizarse con los diferentes programas de cémputos y el cumplimiento de objetivos parciales 0 a
corto plazo. Al final de la materia, los docentes calificaran a los alumnos con una nota de concepto y
gue serd promediada con las notas de las otras instancias de evaluacion.
Trabajo creativo de investigacion: Se debera presentar, en forma oral y escrita, una idea original y
creativa de investigacién en sistematica, ecologia, agronomia, biotecnologia o ciencias de la salud,
utilizando metodologias y herramientas bioinformaticas. En la instancia oral se deberan evidenciar
las habilidades de resolucion de problemas con las herramientas bioinformaticas presentadas y
desarrolladas en las clases. Este trabajo final se construira colectiva- y gradualmente durante todo el
cursado.
Evaluacion integradora: Los y las estudiantes que opten por la promocién total de la materia (ver
condiciones mas abajo), deberan presentar y aprobar un trabajo que consistira en el disefio de una
idea de investigacion en el que, se apliquen las herramientas bioinformaticas ensefiadas y utilizadas
en la asignatura y una evaluacion final oral integradora, donde se evaluaran los contenidos de la
asignatura.

Caracteristicas del examen final para alumnos regulares y libres: El examen sera oral y se evaluaran

los contenidos desarrollados en las clases tedricas. ElI alumno puede preparar uno de los temas del
programa para iniciar el examen. El alumno debe demostrar el manejo de los programas de cémputos
presentados en la asignatura. ElI alumno deberd estar en condiciones de desarrollar el programa
analitico de la materia.

Condiciones para optar por la promocién total:

1. Tener aprobada Bioestadistica Il y regularizada Genética al momento de la firma de la regularidad.
2. Aprobar el 90% de los trabajos practicos.

3. Asistir al 90% de los tedricos.

4. Aprobar con el 70% todas las instancias evaluativas.

5. La promocién total de la asignatura durara dos afios a partir de la firma de la regularidad.

Condiciones para la reqularidad:

1. Tener regulares las siguientes asignaturas: Bioestadistica Il y Genética.

2. Asistir y Aprobar el 80% de los trabajos practicos.

3. Aprobar con el 40% todas las instancias evaluativas.

Los alumnos que no cumplan con alguno de estos requisitos asumiran la condicién de alumnos

libres. La regularidad tendré dos afios de duracion a partir de la firma de la regularidad.
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CONTENIDOS TEMATICOS
Unidad 1. Bioinformética, introduccion a la programacién y a la obtencion de datos.
Introduccién a al bioinformatica, surgimiento y aplicaciones. Introduccion a los ordenadores y los
lenguajes de programacion. Gestion basica del Sistema Operativo Unix/Linux: gestion de procesos y
ficheros. Familias de formatos de datos mas comunes, uso practico de la linea de comandos para la
extraccion y correlacién de informacion (vectores, factores, matrices, listas, data frames). Mineria de
datos béasica mediante bases de datos SQL. Cloud Computing: introduccion y sus aplicaciones a
resolucién de problemas bioldgicos.
Unidad 2. Disefio experimental y estadistica en R.
Introduccién al estudio de los sistemas complejos, disefio de experimentos vinculados a las “omicas”
y a la biologia de sistemas y redes: Unidad experimental, muestra, réplica y pseudoréplica. Factores
y variables en funcién de la pregunta de investigacion. Introduccién y fundamentos de programacion
en R: modelos estadisticos mas comunes en bioinformética. Situaciones probleméaticas en
sistematica, ecologia, agronomia y ciencias de la salud.
Unidad 3. Genomica.
Introduccién a la genémica y a sus aplicaciones en evolucion, sistematica y ciencias de la salud.
Secuenciacién de préxima generacion (NGS). Analisis de datos gendmicos (e.g., MEGAN) y
plataformas y bases de almacenamiento (e.g., BLAST, CAMERA). Ensamblaje y anotacion de
genomas de novo con datos de NGS. Evolucion gendmica. Estimacién de filogenias genémicas:
métodos de maxima verosimilitud e inferencia bayesiana. Identificacion de marcadores moleculares
tipo microsatélites y SNP (polimorfismo de simple nucle6tido) y sus aplicaciones en ciencias de la
salud.
Unidad 5. Gendmica traslacional y Transcriptomica.
Gendmica traslacional: introduccion a las variantes genémicas y sus aplicaciones en estudios
ecoldgicos, evolutivos y en ciencias de la salud. Deteccion de variantes estructurales (CNV).
Andlisis de polimorfismos poblacionales mediante SNPs y GWAS (Genome-wide association
study): estudios de asociacion entre QTL (quantitative trait loci) / QTNs (quantitative trait
nucleotides) y variables biocliméaticas y/o de suelo. Aplicaciones en ciencias de la salud y
agronomicas. Transcriptomica: introduccion al analisis de datos de transcriptomica y microarrays.
Bases de datos y softwares para su procesamiento y analisis. Analisis de RNA-seq, formatos y
métodos computacionales. Aplicaciones en biotecnologia y medicina.
Unidad 4. Metagendmica.
Introduccién a la metagenémica y sus relaciones con otras areas del conocimiento: e.g., ecologia,
taxonomia, microbiologia, agronomia, ciencias ambientales. Ensamblaje y coensamblaje de
metagenomas. Prediccion de genes y basqueda de homologia. Anotacion taxonémica de genes y
contigs. Concepto de Unidad Taxonémica Operativa (UTO). Aplicaciones clinicas (e.g., proyecto

microbioma humano) y biotecnolégicas (e.g., agroindustria, farmacéutica).
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Unidad 6. Biologia de sistemas y Redes.

Biologia de sistemas: introduccion e interacciones disciplinares (e.g., Biologia, Quimica, Fisica,
Paleontologia, Microbiologia, Ciencias Agrarias, Medicina). Niveles de organizacion de la
biodiversidad, preguntas de investigacion y abordajes metodoldgicos posibles. Ejemplos en estudios
sistematicos, biogeograficos, filogeograficos y climéaticos. Redes: Estructura y dindmica de redes
complejas. Modelos matematicos y simulacion. Teoria de grafos. Manejo, visualizacion y célculos
topoldgicos con redes bioldgicas. Ejemplos en estudios de interaccion metabdlica y en estudios de

interacciones animales-plantas, microbiomas-plantas y microbiomas-animales.

DISTRIBUCION DE LA CARGA HORARIA

ACTIVIDAD HORAS
TEORICA 40
FORMACION PRACTICA: 35

FORMACION EXPERIMENTAL
RESOLUCION DE PROBLEMAS
ACTIVIDAD DE PROYECTO Y DISENO

PPS
TOTAL DE LA CARGA HORARIA 7
DEDICADAS POR EL ALUMNO FUERA DE CLASE

ACTIVIDAD HORAS
TEORICA 10
FORMACION PRACTICA: 10

FORMACION EXPERIMENTAL

RESOLUCION DE PROBLEMAS

ACTIVIDAD DE PROYECTO Y DISERO

PPS

TOTAL DE LA CARGA HORARIA 20
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