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DEPARTAMENTO DE CIENCIAS BÁSICAS

CURSOS DE POSTGRADO

PLANILLA DE PRESENTACIÓN PARA SU APROBACIÓN

1 - DENOMINACIÓN DEL CURSO: 

Introducción a la Bioinformática

2 -DOCENTES  APELLIDO NOMBRES Título académico    
máximo

RESPONSABLE 
ACADEMICO

Penas-Steinhardt

Tolosa

Alberto

Gabriel

Doctor

Doctor

DOCENTES Coluccio Leskow Federico Doctor

Belforte Fiorella Doctor

Costa Tártara Sabrina Doctor

Túnez Juan Ignacio Doctor

Tonín Monzón Francisco Analista Prog. 
Universitario

3 - FUE DICTADO ANTERIORMENTE?:  

X NO SI Número de Disposición
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4 - OBJETIVOS:

Ofrecer una introducción amplia a la bioinformática y, en particular, a la estructura y 
utilización de información genética.

• Introducir  los  conceptos  principales  sobre  aspectos  computacionales  de  los

problemas de procesamiento de información genética.

• Estimular la utilización y el desarrollo de nuevas herramientas informáticas para la

resolución de problemas biológicos.

• Proporcionar  criterios  de  selección  de  algoritmos,  validación  metodológica,

utilización y creación de bases de datos.

• Ofrecer a los participantes un ámbito de discusión acerca de los últimos avances en

bioinformática.

• Generar un ámbito de discusión interdisciplinario

PROGRAMA SINTÉTICO: 

Introducción y conceptos básicos sobre biología molecular. Bases de datos y alineamiento
de secuencias.  Estrategias de NGS: Genomas y Metagenomas.  Genotipado.  Estructura
poblacional. Filogenias. Expresión Génica. Análisis estructural y funcional de proteínas.

PROGRAMA ANALÍTICO: 

MÓDULO 1. Bases de datos y alineamiento de secuencias.
Biología molecular: Historia, hitos, y marco conceptual de la Nueva Biología. ADN, genes,

secuencias,  código  genético,  proteínas.  La  revolución  de  las  ómicas.  Conceptos  sobre

bases  de  datos.  Recuperación  de  Información  sobre  Bases  de  datos  biológicas.

Alineaciones de secuencia. Búsquedas por similitud en bases de datos. 

MÓDULO 2. Estrategias de NGS: Genomas y Metagenomas.

Estrategias de obtención de información a gran escala. Modalidades de Secuenciación de

1er,  2da  y  3ra  Generación.  Modalidades  de  Detección  de  Variantes  de  Secuencias.

Algoritmos posibles de trabajo según la pregunta biológica: CGH, Cariomaping, Paneles,

SNPs Array, Exomas, Genomas, RNAseq, Microbiomas. Introducción a la metagenómica:

Exploración  de  distintas  Bases  de  datos  utilizadas  para  el  estudio  de  microbiomas;

Introducción al programa QIIME (Quantitative Insights Into Microbial Ecology).

MÓDULO 3. Genotipado. Estructura poblacional. Filogenias.

Variabilidad  genética.  Alelos.  Secuencias  de  ADN  como  marcadores.  Estrategias  de

genotipado  de  individuos  y  flujo  de  trabajo.  Paternidad  y  parentesco.  Estructuración

poblacional. Filogenias. Uso de software específico.
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MÓDULO 4. Expresión Génica.

Bases  de  datos  de  expresión  génica:  ESTs,  RNAseq,  microarrays,  GEO.  Análisis  de

expresión génica In Silico Northern Blot (ISNB). Análisis de co-expresión, correlación con

estados  normales  y  patológicos.  Tejidos  normales  vs  cancerígenos.  Utilidad  como

herramienta diagnóstica.

MÓDULO 5. Análisis estructural y funcional de proteínas.

Introducción  al  análisis  de  secuencias  proteicas.  Descripción  de  estructura  primaria,

secundaria,  terciaria  y  cuaternaria  de  proteínas.  Algoritmos  de  análisis  de  datos

experimentales. Algoritmos de predicción de estructura y función de proteínas. 
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5 – EVALUACIÓN DEL CURSO:  

Para aprobar el curso se requiere una asistencia del 80%. En este curso se considerará la 
activa participación en todas las instancias y la evaluación del curso se realizará por medio de
una actividad integradora propuesta por el equipo docente a entregar en un plazo máximo de 
1 mes luego de finalizado el curso.

6 – PERIODO DE DESARROLLO:

Del 18 de Octubre al 22 de Noviembre de 2017, los miércoles de 9:00 a 17:00hs.

7 – DURACIÓN Y MODALIDAD DE DICTADO:  

Clases Teóricas: 20

Clases Teórico-prácticas (Talleres):  

Clases Prácticas: 20 

TOTAL:  40

8 - REQUISITOS DE INSCRIPCIÓN:

     TÍTULO REQUERIDO:  Lic. en Cs Biológicas, Lic. en Sistemas de Información, Ing. 
Agrónomo o afines. 

     OTROS REQUISITOS: Graduado de la Universidad Nacional de Luján o Doctorandos 
de la casa.

9 - POTENCIALES ÁREAS DE INCUMBENCIA

Docencia e investigación interdisciplinaria en genómica. Aplicación de herramientas 
computacionales para extraer información sobre problemas biológicos en grandes 
volúmenes de datos.
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10 - LÍMITE DE INSCRIPTOS:

 NÚMERO MÁXIMO:      26  NÚMERO MÍNIMO:   10

ORDEN DE PRIORIDAD EN LA SELECCIÓN DE INSCRIPTOS:

1) Docentes de la Universidad Nacional de Luján

2) Doctorandos de la Universidad Nacional de Luján

3) Egresados 

 

11 - ARANCEL DE INSCRIPCIÓN PROPUESTO

Sin arancelar

12 - LUGAR DE DICTADO:  Sede Luján

13 – RECURSOS NECESARIOS

Aula de postgrado

14 - ORGANIZADO POR: 

DEPARTAMENTO ACADÉMICO :  Ciencia Básicas

DIVISIÓN: Biología/Computación

OTROS: 

FECHA DE PRESENTACIÓN:  27/9/2017

Firma del Director
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