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Aspectos generales

Titulo: Descubrimiento de Productos Naturales: andlisis bioinforméticos para principiantes
Semestre: 2026-1

Sede: Instituto de Quimica, UNAM

Horario: Martes y Jueves de 10 a 12

No. sesiones: 16

Duracién de la sesion: 4.00

Cupo total: 20

Observaciones: Se necesita traer una laptop para la parte practica.

Tutor responsable

Nombre: CORINA-DIANA CEAPA
Entidad: Instituto de Quimica

Email: corina.ceapa@iquimica.unam.mx
Teléfono: 555556224770

Métodos de evaluacion

METODO CANTIDAD PORCENTAJE
Examen parcial 2 40%
Presentacion de proyecto 1 60%
Integrantes
INTEGRANTE ROL HORAS  ACTIVIDAD COMPLEMENTARIA
CAROL SISETH MARTINEZ CABALLERO Responsable 32.00
CORINA-DIANA CEAPA Responsable 32.00

64/64

Introduccion

Proponemos para los alumnos del posgrado el curso "Descubrimiento de Productos Naturales: Analisis Bioinformaticos para Principiantes”. Este curso/taller de 64 horas
esté disefiado para ofrecer una combinacion equilibrada de conocimientos tedricos y practicos en bioinformética. Tanto si se inicia en el campo como si busca profundizar
en sus conocimientos, este curso le guiara a través de los conceptos y técnicas esenciales.

El curso esté justifica para los alumnos del posgrado, ya que muchos proyectos modernos proponen una interseccion entre la biologia y la ciencia computacional. Para
ello, dominar el analisis de secuencias y la navegacion en bases de datos bioinformaticas son habilidades esenciales para identificar y caracterizar productos naturales.
Las proteinas desempefian un papel vital en los procesos bioldgicos y, los alumnos aprenderan a analizar las secuencias y estructuras de las proteinas, lo cual es clave
para comprender sus funciones e interacciones. Los andlisis de genomas y metagenomas completos proporcionan informacion sobre la composicién genética, asi como
la evolucion y adaptacion de los organismos y sus comunidades. Esto conlleva a aplicaciones practicas de estos analisis en el descubrimiento de productos naturales. La
metabolémica es el estudio de los procesos quimicos que involucran metabolitos. Vamos a necesitar explorar también técnicas para analizar perfiles metabdlicos, que
son cruciales para la identificacién de compuestos bioactivos.

Al finalizar este curso, los participantes tendran un conocimiento sélido de las herramientas y técnicas bioinformaticas, lo que le permitira contribuir al descubrimiento de
nuevos productos naturales.

Objetivos

Dotar a los estudiantes de las habilidades necesarias para utilizar herramientas bioinforméaticas sencillas y gratuitas, con el fin de realizar un analisis integrador de genes,
proteinas y genomas, centrandose en los componentes genéticos implicados en el descubrimiento de metabolitos en procariotas.

Resultados del curso: Al final del curso, los estudiantes seran capaces de:

e |dentificar la funcién de genes desconocidos.
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Anota los genomas bacterianos.

Comparar genes y genomas.

Construye arboles filogenéticos.

Modele proteinas a partir de secuencias utilizando herramientas bioinforméticas de libre acceso.

Objetivos Especificos:

1. Analizar secuencias de nucleétidos utilizando herramientas bioinformaticas (consultas a bases de datos, alineacion de secuencias, prediccién de secuencias
promotoras, andlisis filogenéticos, disefio de oligonucleétidos, etc.).

2. Analizar secuencias de aminoacidos utilizando herramientas bioinformaticas (consultas a bases de datos, alineacién de secuencias, prediccion de motivos
conservados, hidrofobicidad, modificaciones postraduccionales, construccion de arboles filogenéticos basados en funciones, etc.).

3. Realice mineria de genes y genoma/metagenoma para la genémica comparativa, incluido el mapeo del metabolismo, las comparaciones de genomas, las
comparaciones de proteomas Yy la deteccién especializada de metabolitos.

4. Realizar andlisis metabolémicos de genomas.

Temario

1. Introduccién ala Bioinforméatica (8 horas) - ambas tutoras

Informatica Aplicada a la Bioguimica y Biotecnologia
Secuenciacion de macromoléculas: ADN y proteinas
Algoritmos y plataformas para anotaciones de genes y genomas (RAST, PGAP)
Bases de datos biolégicas
o Motores de blisqueda para andlisis bioinformaticos
o Caracteristicas y formatos de FASTA, PDB, etc.
o Busqueda de secuencias de acidos nucleicos y proteinas (ExPASy, NCBI, EMBL)

1. Alineacién de secuencias (8 horas) - Dra. Carol Siseth Martinez Caballero

Semejanza, homologia e identidad
Alineacion entre pares de secuencias

o Matrices de datos

o Interpretacion Estadistica y Biolégica

o Uso de la herramienta BLAST

o Parametros de busqueda

o Interpretacién de los valores E, la identidad y la cobertura
Alineacion de multiples secuencias

o Algoritmos (MUSCLE, Clustal W)

o Modelos ocultos de Markov

o Relacion entre los valores E y el indice de probabilidad
Preparacion e Interpretacion de Arboles de Agrupamiento (MEGA)

o Métodos de distancia (UPGMA, unién de vecinos)

o Méaxima verosimilitud

o Maxima parsimonia

1. Anélisis de proteinas (10 horas) - Dra. Carol Siseth Martinez Caballero

Motivos y dominios de proteinas (HMMR, ProtParam, InterProScan, SignalP, PsortB, SwissProt/UniProt, CAZy, Pfam)
Prediccion de Estructuras Secundarias
Prediccion de Estructuras Terciarias
o Modelado Ab Initio (Rosetta, Folding, Zhang Lab, AlphaFold)
o Modelado de homologia (Phyre2, I-TASSER, SwissModel, QUARK)
o Roscado (MUSTER, SEGMER)
Validacion de Modelos Construidos (ProSA, PROCHECK)
Visualizacién molecular (PyMOL, UCSF Chimera)
Purificacion de proteinas in silico
Calculo de pardmetros fisicoquimicos (peso molecular, punto isoeléctrico, coeficiente de extincion molar)
Prediccion de hidrofobicidad, modificaciones postraduccionales, regiones antigénicas, péptido sefial

[

. Andlisis de genomas completos y metagenomas y sus aplicaciones practicas (18 horas) - Dra. Corina Diana Ceapa

Navegadores genémicos (Visor Genoma Integrado, EMBL-EBI, PATRIC)

Sitios en linea gratuitos con multiples herramientas (PATRIC, Expasy, EMBL-EBI)
Comparaciones de proteomas (RAST)

Deteccién de metabolitos secundarios (AntiSMASH, Prism)

1. Analisis metabolémicos (8 horas) - Dra. Corina Diana Ceapa

Mapeo Metabdlico de Genomas (KEGG, Biocyc)
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1. Seguimiento y evaluacién de proyectos (8 horas) - ambas tutoras

Ademas, se organizaran seminarios y una sesiéon de networking para el trabajo realizado en los dos laboratorios del IQ, UNAM, con ejemplos practicos de analisis
bioinformaticos publicados por las dos tutoras en revistas indexadas. - 4 horas

Bibliografia

Bioinformatica General

1. Bioinformatica: Andlisis de secuencias y genomas por David W. Mount
2. Bioinformatica para dummies por Jean-Michel Claverie y Cedric Notredame
3. Introduccion a la Bioinformatica por Arthur Lesk

Anadlisis de secuencias de nucleétidos

1. Herramientas bioinforméticas para el andlisis de secuencias de ADN - Inicio de Bioinformatica[1]
2. Bases de datos, software y herramientas bioinformaticas con usos - Notas de microbios|[2]
3. Herramientas bioinformaticas para el analisis de secuencias - Tutoriales de 6mica[3]

Andlisis de secuencia de aminoacidos

1. Expasy - ProtParam - Expansivo[4]
2. SIB Instituto Suizo de Bioinformatica | Pasién - Expansivo[5]

Mineria de genes y genomas para la genémica comparativa

1. Laintegracion de la mineria del genoma, la genémica comparativa y la genética funcional para la identificacion de grupos de genes biosintéticos -
Fronteras en genética[6]
2. Gendmica Comparativa - Universidad Estatal de Pensilvania[7]

Anédlisis de metabologendémica

1. Modelos a escala gendmica en metabologenémica humana - Nature Reviews Genética[8]

2. La metabologendmica fingica impulsada por la bioactividad identifica analogos de temibles antiproliferativos y su grupo de genes biosintéticos -
Metabolémica[9]

3. Referencias para las herramientas de metabologendémica [10-16]
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