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ANALISIS DE SECUENCIAS Y BIOINFORMATICA ESTRUCTURAL
PRESENTACION

La funcidn de una proteina estd determinada por su estructura tridimensional y ésta, a su vez,
viene definida por su secuencia de aminodcidos. Esta interrelacion explica la necesidad de
conocer mejor los determinantes que contribuyen a la informacién estructural codificada en las
proteinas lo que nos ayudara a entender mejor el funcionamiento de las mismas. Este curso
proporcionara una visidon general de técnicas bioinformaticas dirigidas a predecir, simular,
validar y analizar estructuras de proteinas y complejos proteina/ligando de interés bioldgico y/o
farmacoldgico. De forma complementaria, aportard una visién practica sobre cémo y cuando
deben emplearse estas técnicas.

e Titulacion: MASTER UNIVERSITARIO EN CIENCIA DE DATOS PARA CIENCIAS
EXPERIMENTALES

e Moddulo y materia: Mdédulo Il Optativo. Materia 3.1. Optativas

e Caracter: Optativa

e ECTS:3

e Cursoy semestre: Curso 12 y semestre 29

e Idioma: Espafiol

e Profesor responsable de la asignatura: Antonio Angel Pineda Lucena

e Profesores: Antonio Angel Pineda Lucena

e Horario y aula: consultar calendario del master

RESULTADOS DE APRENDIZAIJE

RAO6 Emplear las principales técnicas bioinformaticas dirigidas a predecir, simular, validar y
analizar estructuras de proteinas y complejos proteina/ligando de interés bioldgico y/o
farmacoldgico.

PROGRAMA

1.- Introducciodn a la bioinformatica estructural: Motivaciones, objetivos y retos
2.- Representacién de secuencias de proteinas en el ordenador

3.- Comparacion de secuencias binarias y multiples

4.- Bases de datos de utilidad en bioinformatica estructural

5.- Manipulacién, visualizacién y comparacién de estructuras

6.- Prediccién de caracteristicas estructurales 1D

7.- Prediccidén de estructuras tridimensionales

8.- Evaluacion de la calidad de las estructuras

9.- Caracteristicas biofisicas, bioquimicas y funcionales derivadas de la estructura
10.- Modelado de interacciones entre proteinas y ligandos

11.- Redes de interacciones de proteinas

12.- Redes metabdlicas



/) Universidad
de Navarra

Facultad de Ciencias

ACTIVIDADES FORMATIVAS

Asignatura de 3 ECTS.

ACTIVIDADES PRESENCIALES 25 horas

- Clases presenciales tedricas (25 horas)
ACTIVIDADES NO PRESENCIALES 50 horas
- Trabajos dirigidos (15 horas)

- Estudio personal (35 horas)

SISTEMAS DE EVALUACION

Presencialidad activa: 10%
Resolucién de casos practicos: 15%
Trabajos individuales: 30%
Examen, prueba escrita: 45%
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