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Objetivo.

Dar a conocer y profundizar en los fundamentos tedricos y aplicaciones practicas de la
Bioinformatica en el campo de la protedmica. Se hard especial hincapié en la identificacion de proteinas a
partir de los datos de espectrometria de masas: estrategias (datos de huella peptidica, secuenciacion de novo,
organismos cuyo genoma estd o no secuenciado, descripcion de proteomas, estudios de expresion
diferencial), algoritmos o motores de busqueda, bases de datos (proteinas, DNA gendémico, ESTs),
prediccion de funciones proteicas en proteinas de de funcion desconocida o con anotaciones no validadas. El
curso ademas tiene una fuerte vertiente practica, utilizandose, al respecto, productos comerciales lideres y
productos de dominio publico.

Motivacion.

El objetivo de la gendmica es obtener el catdlogo de genes de los organismos vivos. Dicho catdlogo
contendria informaciéon sobre la ubicacion del gen, sus elementos promotores, reguladores, etc, la
composicion del gen en exones e intrones, su secuencia de bases, funcion, proteina que sintetiza, etc. Es
pues una lista detallada, finita y digamos que estatica. La proteémica complementa la vision gendémica con
el entendimiento de la dinamica del genoma: el proteoma, o el conjunto de las proteinas expresadas en un
organismo en un determinado momento bajo unas determinadas condiciones. Es decir, mas que el
conocimiento de cuales son los genes en un organismo, el interés se centra en comprender como esos genes
se expresan bajo determinadas condiciones ambientales, y especialmente, como cambia ese comportamiento
cuando las condiciones se modifican. Por otra parte, el trasfondo teérico es de vital importancia para poder
controlar en su exacta medida la aplicacion de cada metodologia. En este curso hacemos una revision precisa
de la teoria y un entrenamiento exhaustivo en el manejo de herramientas punteras en el area.

El aspecto clave en protedmica -caracterizacion y estudio del proteoma- es la identificacion de las diferencias
en los niveles de proteinas cuando en un organismo bajo diversas condiciones ambientales, que genes se ven
afectados -producen mas o menos proteinas- como respuesta a dicho estimulo. Este conocimiento es de vital
importancia para intentar restablecer los niveles “normales” de expresion como mecanismo de cura de
enfermedades, o para su diagnostico.

Existen dos grandes aproximaciones: (a) identificacion a gran escala de todas las proteinas de una muestra
para conocer la expresion global de proteinas en un organismo o tejido, y se lleva a cabo en organismos
modelos cuyos genomas han sido totalmente secuenciados y (b) expresion diferencial, o comparacion de dos
0 mas muestras para encontrar diferencias en la expresion. En este caso los requerimientos de secuencia
determinada en el organismo no son tan importantes, ya que se busca un nimero relativamente pequefio de
diferencias y se puede dedicar mas tiempo a la identificacion de cada proteina
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Requisitos

Este curso de “Bioinformatica aplicada a la protedmica” esta dirigido a estudiantes de doctorado y jovenes
postdoctorales, preferentemente de grupos andaluces de investigacion.

Los participantes deben poseer una base de manejo de ordenadores en entorno Windows o equivalente.

El nimero maximo de plazas es de 25. La formalizacion de la inscripcion se hard por orden de llegada de la
solicitud y tras haber hecho efectivo el pago.

Se priorizara a miembros de las Universidades de Malaga, Cordoba, y socios de la SEProt.
Contacto:

Secretaria de Integromics: (training@integromics.com)

Consultas:

Dr. Jesus V. Jorrin Novo; Dpto. Bioquimica y Biologia Molecular, Universidad de Coérdoba/ Sociedad
Espafiola de Protedmica (bfljonoj@uco.es)

Dr. José A. Barcena Ruiz; Dpto. Bioquimica y Biologia Molecular, Universidad de Coérdoba/ Sociedad
Espafiola de Protedmica

Dr.Juan Antonio de los Cobos, Instituto Nacional de Bioinformatica (jacobos@imim.es)

Dr. Oswaldo Trelles. Universidad de Malaga (952.13 2823; ots(@ac.uma.es)

Plataformas de Trabajo:

Las aplicaciones se ejecutaran en entorno MS-Windows

Horario : El curso se impartira los dias 7 y 8 de Febrero de 2006 en horario de 9:00 am a 13:30 por las
mafanas y de 15:00 a 19:30 por las tardes, con un total de 16 horas lectivas con las pausas adecuadas para
refrigerios y almuerzos

Coste del Curso: 150 €.

Se dispone de una tarifa especial de 125 Euros para socios de la Sociedad Espafiola de Protedmica.

La cuota de matricula incluye la entrega de documentacion, presentaciones y ejercicios guiados. Los costes
de desplazamiento y manutencion corren a cuenta del alumno.
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Bioinformatica aplicada a la proteémica
Contenido del Curso

1. Modulo 1: Introduciéon y Analisis de imagen

1.1 Motivacion

1.2 Referencia historica e integracion de proteémica e informatica
1.3 Bases del analisis de imagenes digitales

2. Modulo 2: Espectrometria de masas MALDI-TOF

2.1 Introduccion

2.2 Principios de la espectrometria de masas MALDI-TOF.
2.3 Obtencion de la huella peptidica

2.4 Procesamiento del espectro de masas

2.5 Identificacion contra bases de datos. FingerPrinting
2.5.1 Bases de Datos

2.5.2  Motores de busqueda

2.6 Limitaciones

3. Moddulo 3. Espectrometria de masas CID

3.1 Introduccion

3.2 Principios para la obtencion del espectro de fragmentacion
3.3 Interpretacion clasica de espectros de fragmentacion

3.4 Identificacion contra Bases de datos

3.5 Herramientas tutiles

3.6 Secuenciacion de Novo. Herramientas

4. Mobdulo 4.- Integracion de datos

4.1 Introduccion

4.2 ;Qué son los LIMS?

4.2.1 Utilizacion de herramienta libre (Garban)
4.3 Estandares de Datos

4.3.1 Inicios: PEDRO

4.3.2 Proteios

4.3.3 HUPO PSI

4.3.4 Ontologias

4.4 Herramientas Postldentificacion

4.4.1 Busqueda dindmica de informacion (PIKE)
4.4.2 Representacion de los datos (graficamente)
4.5 Futuras perspectivas

Modulo 5: Prediccion de funcidn proteica

4.1 Introduccion.

4.2. Anotaciones por homologia de secuencia;

4.3. nuevos métodos basados en motivos estructurales;
4.4. prediccion de novo.

4.5. Limitaciones y perspectivas.

A S g

Personal Docente

Dr. Alberto Medina, Centro Nacional de Biotecnologia, CNB-CSIC, Madrid
Dr. Alberto Paradela. Centro Nacional de Biotecnologia, CNB-CSIC, Madrid



INSCRIPCION Y FORMA DE PAGO

Para efectuar la inscripcion debera rellenar el Formulario (disponible en la web):
http://www.integromics.com (seguir el enlace a la llamada del curso en la pagina principal)

Las reservas se asignaran seguin orden de pago.
El pago se realizara mediante transferencia bancaria a INTEGROMICS, S.L. a la cuenta:
Caja Madrid 2038 1608 75 6000005826.

Tras efectuar el pago debera enviar un Fax del recibo bancario al numero: 91 4973471 (Integromics-Curso
Protedmica-Cdrdoba 2005).

Las facturas se entregaran durante el curso. En caso de necesitarla con anterioridad por favor indiquelo en
los “Comentarios” del formulario con los datos necesarios para emitirla (a nombre de quien, NIF, direccion,
etc.)

Si encuentra problemas para enviar el formulario por la Web, por favor, envienos un mensaje a :
training(@integromics.com con la siguiente informacion:

Curso: Bioinformatica aplicada a la Protedmica
Lugar: Cordoba

Nombre:

Apellidos:

e-mail:

Teléfono de contacto:

Grupo de Investigacion / Departamento / Centro / Organismo
Direccion:

Comentarios:

Gestion del curso: Integromics
Teléfono: 685 15 3817

E-mail: training@integromics.com
http://www.integromics.com
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