1ER CURSO DE BIOINFORMÁTICA DE LA ESTACIÓN EXPERIMENTAL LA MAYORA.

PROGRAMA:


11.00 – 11.15 am. Introducción a la Bioinformática. 


Descriptor teórico: Visión breve sobre campos de estudio de la bioinformática como disciplina científica. Herramientas utilizadas y perspectivas de futuro.


11.15 – 11.30 am. Caso de estudio: Estrés por sequía en tomate.


Descriptor teórico: Presentación de caso de estudio, estrés por sequía en tomate. Estudios previos. Herramientas disponibles para su estudio.

11.30 - 12.15 pm. Bases de datos biológicas.



Descriptor teórico: Tipos de bases de datos. Bases de datos generalistas y repositorios de datos. Bases de datos de especies. Otras bases de datos: metabólicas y de ontologías. Navegadores genómicos: GBrowse.

12.15 – 13.00 pm. Herramientas comunes de las bases de datos.



Descriptor teórico: Herramientas de búsqueda. Búsqueda por palabras clave. Búsqueda por homología de secuencias (Blast y Fasta). Búsqueda por localizaciones cromosómicas o uso de navegadores genómicos (GBrowse). Herramientas de manipulación y análisis de secuencias. Recursos en el European Bioinformatic Institute (EBI): ClustalW e InterProScan. Recursos en TAIR, MapViewer. Recursos en el SGN, CromosomeViewer, Alignment Analyzer y Tree Browser.

13.00 – 14.30 pm. Almuerzo y descanso.

14.30 - 15.00 pm. Casos prácticos del bloque bases de datos y anotación.



Caso práctico: Ejercicio_01. Búsqueda de secuencias relacionadas con sequía en tres especies modelo: Arabidosis thaliana, Oryza sativa y Solanum lycopersicum. 



Caso práctico: Ejercicio_02: Búsqueda de marcadores para el gen DRS1, un gen  relacionado con sequia: DRS1.



Caso práctico: Ejercicio_05: Anotacion de secuencias utilizando Blast2Go.

15.00 – 15.45. Terminal Linux-Unix y líneas de comandos.



Descriptor teórico: Justificación del uso de programas de líneas de comandos. Que es Unix y que es Linux. Uso del terminal. Comandos más utilizados: Moviéndose a través del directorio de archivos (pwd, cd y ls). Echando un vistazo a los archivos (head, tail, cat y less). Creando y moviendo archivos y directorios (touch, mv, cp, rm, mkdir). Procesado el texto de un archivo (cut, sed y awk). Bajando datos (wget). Monitorizando procesos (top). Permisos. Pipes. Aplicando todo para hacer la vida más facil con archivos enormes.



Caso práctico: Ejercicio_03: Búsqueda de genes expresados diferencialmente en un experimento de sequía.

15.45 – 16.30. Bases de datos.



Descriptor teórico: Justificación del uso de las bases de datos. Bases de datos más comunes: Access y OpenOffice, MySQL, Postgres, Oracle y SQLlite. Lenguaje SQL. Acceso a la base de datos. Búsquedas. Creacion de tablas. Tipo de datos. 



Caso práctico: Ejercicio_04: Mapeado de datos. Sondas y Unigenes.

16.30 – 17.00. Conclusiones y preguntas.

INSTRUCCIONES PREVIA ASISTENCIA:


El objetivo de este curso es el aprendizaje de algunos conceptos básicos y metodologías para trabajar con un gran número de datos biológicos, generalmente secuencias, pero pueden ser datos de expresión, marcadores.... Parte de los ejercicios han de realizarse en un sistema operativo distinto a Windows, capaz de ejecutar programas usando línea-de-comandos. Para una mayor homogeneidad entre los asistentes hemos optado por crear máquinas virtuales y realizar todos los ejercicios con estas máquinas virtuales que permiten el uso de un sistema operativo distinto al sistema nativo del ordenador. En este caso el sistema operativo utilizado será Ubuntu, una de las distribuciones mas populares de Linux (http://www.ubuntu.com/).


Para utilizar la máquina virtual hay que instalar un programa llamado VMware Player (VMware Fusion para MacOS). Este es un programa gratuito (por desgracia solo la version de Windows o Linux) que puede obtenerse en esta dirección: http://www.vmware.com/products/player/ .


Una vez instalado (http://www.vmware.com/pdf/vmware_player310.pdf ), la máquina virtual con Ubuntu como sistema operativo, y con los archivos necesarios para realizar los ejercicios, puede encontrarse en la siguiente dirección: 


Para utilizar la máquina virtual, hay que abrir el programa VMware player (Menu Inicio>Programas>VMware Player). Selecccionar Open a VM, abrir el archivo: Ubuntu.vmx.


Se recomienda la instalación de Vmware Player y de la maquina virtual antes de que empiece el curso.

