Taller: Herramientas bioinformaticas para el andlisis de datos genéticos

Tema Dia Horas
introduccion al curso | ;Qué es la bioinformatica?,;Para qué nos sirve?; 1 lhr
ejemplos y usos.
Unidad de la vida, el material hereditario, concepto
de gen, diferencias entre procariontes y eucariontes
Genética Conceptos 1 lhr
Transcripcion y traduccion
diferencias entre gDNA, cDNA, mRNA, etc.
Evolucién clasica 'y Repaso de las teorias evolutivas, conceptos de 1 lhr
moderna seleccion, tipos de mutaciones.
PRACTICA 1 Ejercicio de repaso 1 lhr
Revision Lecturas Breve discusion de las lecturas propuestas en las 2 30 minutos
sesion anterior.
Procesos evolutivos Sustituciones, homologias y transferencia 2 2hrs
horizontal, comparacion entre dos secuencias
genomicas, alineamientos globales y locales.
Estadistica usada para el alineamiento de
secuencias.
PRACTICA 2 Introduccion a las bases de datos. Haremos un 2 1.5hrs
gjercicio para conocer las bases de datos y el
BLAST, asi como los valores estadisticos de los
resultados del BLAST.
Filogenias, pasos para |Introduccion al procesamiento de de datos genéticos |3 lhr
el analisis de para llevar a cabo alineamientos y construir una
filogenias. filogenia.
PRACTICA 3 Alineacion de secuencias. Usaremos algunos 3 2hrs
programas basicos para alinear secuencias de DNA,
como ClustalW y otras plataformas para el analisis
estadistico de las alinaciones como MEGA.
Revision de articulos y | Este trabajo consiste en la aplicacion de todo lo 4 3hrs
realizacion del archivo |dado en el curso para construir una filogenia
de genes molecular de algin gen de interés particular. Desde
la coleccion de secuencias hasta las alineaciones.
Andlisis de filogenias. |Introduccion a las pruebas estadisticas para el 5 2hrs
Sesion Teorico- andlisis de filogenias y su interpretacion evolutiva
Practica (bootstraps, Tasas de mutacidn, reloj molecular)
Tecnologias de Revision de las tecnologias de secuenciacion de 5 2hrs
secuenciacion. nueva generacion y herramientas para analizar estos

datos.




