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Introducción

Tradicionalmente, la genética se ha ocupado de estudiar la herencia a partir de la observación de los fenotipos, y las
leyes geneticas mendelianas y no mendelianas, por el contrario, la genómica,  considerada la ultima frontera de las
genética va mas allá, ya que incluye al genoma completo, la anotación y la descripción de los genes,  la  relación con
las proteínas que expresann estos genes, sus interacciones y las maneras en que unos genes regulan la transcripción de
otros. El reto de enseñar esta nueva frontera de la genética es generar una mentalidad abierta en los estudiantes que les
permita el análisis de modelos utilizando la información proveniente de las secuencias de los genomas y las 
herramientas bioinformáticas, ya que la importancia de su manejo radica en  que  la información depositada en bases
de datos permite descubrir relaciones escondidas. Como es bien sabido los procesos celulares están regidos por un
alto número de genes  expresados y se necesitan de las herramientas para generar la información genética en paralelo
empleando nuevas tecnologías para la extracción del conocimiento,  aplicando técnicas que permitan resolver
problemas biológicos a nivel de genomas permitiendo así comparar  y relacionar  la información genética  de
diferentes seres vivos. Esta formación a futuro motivara  a los estudiantes en formacion en el Programa de Biologia a
incursionar en el campo más dificil del conocimiento biológico, la proposición de modelos biologicos que expliquen
la relación estructura-función, tema de gran busqueda actual en las ciencias de la vida.
El conocimiento de la nueva información biológica contenida en las bases de datos de secuencias de genes y genomas
que se encuentran a disposición de todos, exige a las personas interesadas en estas áreas, capacitarse a un nivel
adecuado para lograr sus objetivos en relación a la profundización en el conocimiento de estos tópicos de punta, para
así dar solución a problemas biológicos.
Permitir al estudiante de biologia en formación ponerse en el nivel actual de una de las nuevas fronteras de
investigación en las ciencias naturales como es  la llamada Genomica

Objetivo General 

•	Preparar al estudiante de formación en genética, ampliando su conocimiento sobre los genomas; a partir del manejo
de  las bases de datos disponibles y desarrollar una actitud analítica a partir de la aplicación de herramientas
bioinformáticas que le permitan abordar este conocimiento y utilizarlo para obtener hallazgos significativos de gran
impacto. 

Objetivos especificos 

•	Conocer y manejar  las bases de datos, para poder desarrollar proyectos a partir de los genomas almacenados en
ellas.

•	Aprender a utilizar herramientas bioinformáticas y realizar los respectivos análisis a partir de las bases de datos.

•	Enseñar la estudiante a proponer proyectos en este campo de la genética que generen impacto en la comunidad
científica, que puede ir desde la profundizacion en el conocimiento de especies y de mecanismos de desarrollo con
probable control de enfermedades, además de la profundización de genes y enzimas con utilidad social, como es la
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bioprospeccion.

Contenido 

1. Genes, genomas y secuenciación
•	Genes y proteínas
•	Las Omica´s
•	Mapa físico
•	Mapa genómico de Arabidopsis thaliana, Pan troglodytes, Danio rerio, Drosophyla melanogaster, Saccharomyces
cerevisiae, Caenorhabditis elegans, Apis mellifera y Canis familiaris, y Homo sapiens, entre otros.
•	Secuenciación de genomas
•	Anotación de genomas
•	Bases de datos I

2. Bases de datos y tipos de analisis
•	Bases de datos II
•	Alineamiento de secuencias
•	Análisis Blast
•	Alineamiento múltiple
•	Uso del fasta, ppt y gbk

3. Aplicaciones y prácticas
•	Conocimiento y usos de bases de datos biológicas
•	Herramientas para análisis de secuencias
•	Búsqueda de genes
•	Diseño de Vectores
•	Introducción al modelamiento de proteínas
•	Análisis integral de información genómica
•	Bioinformática, Cáncer y Aplicaciones
•	Alcances de las herramientas bioinformáticas
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