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] JUSTIFICACIO DE L’ASSIGNATURA

L"0s de la informatica en la biologia i en la biomedicina resulta tan basic que la justificacié d’ una assignatura de
bioinformatica en un master de Biomedicina semblaria innecessaria. Ara bé, definir el que es i pretén la
bioinformatica pot resultar massa ampli. Es pot entendre com a Bioinformatica tot alld que implica la utilitzaci6 de
eines informatiques per investigar i resoldre problemes biologics i biomédics. Aixd comportaria aspectes com els
abordatges sobre vies metaboliques, analisi estructural de biomolécules, prediccio d’ estructures tridimensionals o 1’
analisi i manipulacié de seqiiencies de DNA o proteines. Aquesta assignatura es centrara essencialment en aquests
ultims aspectes. La justificacio de 1’ assignatura i la seva troncalitat ve donada pel fet de que tot investigador en
biomedicina ha de conéixer a un nivell basic les principals eines bioinformatiques de que disposem per tal de poder
investigar les funcions bioquimiques i les conseqiiéncies patologiques provocades per alteracions en les proteines i
els gens que les codifiquen. Aixo implica coneixer les principals bases de dades biologiques, les eines per obtenir
informacio de elles i la seva interpretacio.

L1 OBJECTIUS

Objectius de coneixements

L’alumne haura de conéixer:

1. Les bases de dades principals primaries i secundaries de seqiiéncia (proteines i acids Nucleics) i
estructures tridimensionals. Contingut, estructura, eines de recuperaci6 de dades. Criteris de qualitat.

Les bases de dades gendomiques i recursos genomics especialitzats. Prediccié génica

Els principis d’ alineament de seqiiéncies i les eines representatives.

Concepte de familia de proteines. Cerca d’homolegs. Eines representatives.

Principis basics de la genética evolutiva.

Prediccio6 funcional. Us d’homologia, Motius de seqiiéncia

Els métodes de predicci6 estructural. “Threading” i modelat comparatiu.

Nowvnhkwn

Objectius d’ habilitats

L’alumne haura de ser capag de:

8. Cercar i recuperar informacié sobre proteines o gens accedint a bases de dades de seqiiéncia o estructura
3D

9. Efectuar manipulacions simples de seqiiéncia emprant eines locals

10. Alinear seqiiéncies localment o contra bases de dades. Cercar homolegs i identificar families de proteines
emprant eines com BLAST o bases de dades com PFAM o altres.

11. Analitzar estructures géniques a partir de bases de dades i efectuar prediccions geéniques amb eines de tipus
automatic (GenelD)

12. Localitzar patrons de seqiiéncia i valorar-ne la utilitat (PROSITE)

13. Emprar a nivell senzill eines de visualitzacié molecular (Deep View, Jmol, Protein Explorer).

14. Inferir relacions estructura-funcié simple a partir d’analisi visual d’estructures

15. Efectuar prediccions d’estructura 3D emprant eines de tipus automatic i valorar-ne els resultats (3DPSSM,
Swiss-Model)




16. Efectuar prediccions d’estructura 3D emprant eines de tipus automatic i valorar-ne els resultats (3DPSSM,
Swiss-Model)

[ CONTINGUTS I TEMARI

Temari (11T, 9P)
1. Introduccio a la Bioinformatica
2. Bases de dades d’interés biologic. Repositoris de seqiiéncia. Repositoris d’estructura 3D.
3. Bases de dades derivades: Genomiques, Families proteiques, classificacié d’estructures.
4. Concepte d’homologia. Alineament de seqiiéncies. Matrius de comparacio, algorismes principals.

Alineament global vs. Alineament local. Eines d’alineament local (BLAST).
Alineament multiple. Aventages. Eines representatives.

Concepte de motiu. Utilitat, eines representatives, criteris de valoracio
Estructures Tridimensionals, PDB, visualitzacié molecular

Predicci6 estructural. Threading i Modelat comparatiu. Eines representatives.
Seminaris especialitzats

LA

Professors participants: J.L1. Gelpi i Gabriel Pons

Possibles conferenciants convidats: R. Guigd, (UPF), A. Valencia (CNB), J. Rozas (Genetica, UB)

I METODOLOGIA I ORGANITZACIO DE L’ASSIGNATURA

Ensenyament presencial

L’assignatura es desenvolupara en la seva major part en aules d’informatica amb connexi6é a Internet. Donada la
naturalesa de les matéries a impartir, les sessions contindran lligons magistrals combinades amb activitats practiques
guiades.

A més de les llicons magistrals derivades del programa es realitzaran els segilients seminaris:
e Predicci6 genica
*  Gengtica evolutiva

*  Text-Mining

Treball no presencial

El treball no presencial a desenvolupar consistira en un projecte integrat de cerca, prediccid i analisi, el tema concret
del qual es seleccionara de manera que resulti d’ interés per a I’alumne (en relacid al seu curriculum, altre cursos,
eventuals activitats de recerca, etc.): El treball haura d’incorporar un cert nombre de les técniques estudiades i haura
de significar la formulacié d’hipotesis de prediccié funcional i/o estructural. Es valorara la programacié d’eventual
experiments que puguin corroborar les prediccions realitzades.

Tutories

Es faran a conveniéncia i a peticio dels alumnes

I AVALUACIO

Es proposaran un conjunt d’activitats no presencials en forma de projectes de cerca i prediccid que integrin el
conjunt ampli de les eines estudiades en les sessions presencials. Es procurara que el tema seleccionat sigui d’utilitat
per al projecte de recerca personal de 1’alumne.

L’avaluaci6 del curs s’efectuara analitzant el treball realitzat segons els criteris segiients:

*  Adequaci6 de les eines seleccionades als objectius del projecte a realitzar

e Bon Us de les eines seleccionades.

e Originalitat en el plantejament d’hipotesi

e Criteris emprats en la valoracio critica del resultats obtinguts

*  Eventualment, capacitat de plantejament de experiments derivats de la informacié obtinguda



En qualsevol cas la valoracio dels resultats s’ajustara a la dificultat del problema seleccionat.
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e Tutorials a:
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