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Resumen...

•	  Presentaciones...

•	  Introducción	  al	  CIPF

•	  Introducción	  al	  Departamento	  de	  Bioinformá:ca

•	  Bioinformá:ca	  y	  Genómica	  (o	  mejor...	  post-‐genómica)

•	  Presentación	  del	  curso
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El edificio
El	   edificio	   *ene	   una	   superficie	   de	   32.000	   m2,	   con	   tres	   bloques	  

comunicados	   ver*cal	   y	   horizontalmente,	   dedicados	   a	   zonas	   de	  
laboratorio.	  Dispone	  de	  una	  planta	  técnica	  en	  donde	  están	  ubicadas	  
la	  mayor	  parte	  de	  las	  instalaciones	  de	  alta	  tecnología.	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  
Además,	   el	   centro	   dispone	   de	   salas	   de	   conferencias,	   cafetería,	  

restaurante,	   biblioteca,	   y	   administración,	   ubicados	   en	   el	   mismo	  
complejo	  pero	  separados	  de	  los	  bloques	  de	  laboratorios.	  
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Areas de investigación

La	  inves*gación	  que	  se	  lleva	  a	  cabo	  en	  los	  28	  laboratorios	  del	  CIPF,	  se	  
divide	  en	  3	  programas:

BIOLOGÍA	  QUÍMICA	  
y	  CUANTITATIVABIOMEDICINA

MEDICINA	  
REGENERATIVA

SERVICIOS	  TECNOLÓGICOS
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LABORATORIOS: BIOMEDICINA
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LABORATORIOS: MEDICINA REGENERATIVA
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LABORATORIOS: BIOLOGÍA QUÍMICA y CUANTITATIVA
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http://www.cipf.es
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Bioinformatics Department  
http://bioinfo.cipf.es
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http://gepas.bioinfo.cipf.es
Gene Expression Pattern Analysis Suite 

http://pupasuite.bioinfo.cipf.es
SNP Analysis Suite 

http://phylemon.bioinfo.cipf.es
Molecular Evolution Analysis Suite 

http://babelomics.bioinfo.cipf.es
Functional Profiling Analysis Suite 

Structural Genomics
Dr. Marc A. Marti-Renom

Comparative Genomics
Pharmacogenomics

Dr. Hernán Dopazo

Functional Genomics
Dr. Joaquín Dopazo

http://www.dbali.org
Structural Biology Analysis Suite 

Genomics of Gene 
Expression

Dr.  Ana Conesa
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La aparición y popularización de los métodos de alto rendimiento ha 
cambiado drásticamente la manera en que se estudia la biología y 

testeamos nuestras hipótesis. 

15

La ciencia progresa gracias a nuevas técnicas, 
nuevos descubrimientos y nuevas ideas... 

probablemente en ese orden!
        

Sydney Brenner, 1980 

Datos en la era Post-Genómica
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>protein kinase

acctgttgatggcgacagggactgtatgctga
tctatgctgatgcatgcatgctgactactgatgt

…code for proteins...

…whose structure accounts 

Genes in the DNA...

…plus the environment...

…produces the final phenotype

From 
genotype to 
phenotype. 
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From genotype 
to phenotype. 

(post-genomics scenario)

>protein kinase

acctgttgatggcgacagggactgtatgctgatctatg
ctgatgcatgcatgctgactactgatgtgggggctattg

acttgatgtctatc....

…when expressed in the proper 
moment and place...

…in cooperation 
with other 
proteins…

…conforming complex 
interaction networks...

Genes in the 
DNA...

…whose final 
effect 

configures the 
phenotype...

Each protein has an average of 8 
interactions

A typical tissue is 
expressing among 5000 

and 10000 genes

Now: ~25000  
50-70% display alternative splicing

25%-60% unknown
Transfrags

…code for 
proteins...

…whose structures 
account for function...

That undergo post-
translational modifications, 
somatic recombination...

100K-500K proteins

…which can be different 
because of the variability. 10 million SNPs

17
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genes

interactions

Gene 
expression

Information

polymorphism

Information
Databases

New concepts:

Clustering
Feature selection

Functional interpretation
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Similar things behave similar...
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Similar things behave similar...
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New concepts:
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Functional interpretation

Similar things 
behave similar 

Not everything 
in the data is 

relevant
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Similar things behave similar...
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genes

interactions

Gene 
expression

Information

polymorphism

Information
Databases

New concepts:

Clustering
Feature selection

Functional interpretation

Similar things 
behave similar 

Not everything 
in the data is 

relevant

The data has to 
be transformed 
into biological 
information

18

Similar things behave similar...
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From genotype to 
phenotype. 

(post-genomics scenario)

>protein kinase

acctgttgatggcgacagggactgtatgctg
atctatgctgatgcatgcatgctgactactga

Bioinformatics Department  http://bioinfo.cipf.es

Structural Genomics
Dr. Marc A. Marti-Renom

Comparative Genomics
Pharmacogenomics

Dr. Hernán Dopazo

Functional Genomics
Dr. Joaquín Dopazo

Genomics of Gene 
Expression

Dr.  Ana Conesa
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BIOINFORMÁTICA y
GENÓMICA

http://bioinfo.cipf.es/courses/cefire
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Martes (Genómica Funcional I)

9:00 - 10:00 (1h). Presentación e introducción (Marc Martí)

10:15 - 11:15 (1h). Tecnologías en Bioinformática (Jorge Jiménez)

Introducción general a la Genómica Funcional.

Técnicas de secuenciación de ADN y cuantificación de expresión (Sanger, PCR, NGS, Microarrays).

Aplicaciones generales de estas tecnologías.

11:45 - 12:45 (1h). Análisis genómicos y de expresión (Francisco García)

Información biológica y formato de los datos.

Análisis de variaciones genómicas:

SNP (polimorfimos de un único nucleótido)

CNV (variación del número de copias)

Análisis de la expresión génica.

13:00 - 14:00 (1h). Proteómica (Luz García)

Interacciones Proteína-Proteína.

El Interactoma de Proteínas y sus propiedades.

Aplicaciones del Interactoma en Genómica Funcional.
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Miércoles (Genómica Funcional II)

09:00 - 11:15 (2h). Bases de datos (Ignacio Medina y Marta Bleda)

Introducción a las bases de datos en biología.

Bases de datos genómicas: Ensembl, Biomart, UCSC

Bases de datos de información funcional: GO, Reactome, miRNA, Jaspar

Bases de datos de proteómica: Uniprot, PDB, Interpro

Ejemplos y ejercicios.

11:45 - 12:45 (1h). Introducción al Análisis de Datos (Joaquín Tárraga)

Introducción al análisis de datos en biología.

Algoritmo y software para la interpretación funcional de listas de genes.

Ejercicio usando la herramienta FatiGO de Babelomics.

13:00 - 14:00 (1h). Ejemplo real de aplicación de herramientas bioinformáticas en Investigación Biomédica. 
(Patricia Díaz)
Entender el porqué del uso de las “ómicas” para resolver un problema clínico.

Aplicación de la expresión génica para caracterizar fenotipos biológicos (Firmas transcriptómicas).

Aplicación de métodos exploratorios (clustering y PCA), de análisis de expresión génica diferencial y de análisis funcionales en el 
problema específico a solucionar.
Diagnóstico clínico mediante predicción computacional.
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Jueves (Genómica Evolutiva)
9:00 - 10:00 (1h). Filogenia (Juan Rodríguez)
Que es la filogenia
Aplicaciones de la filogenia
Arboles filogeneticos
Homología
Ortología
Paralogía
10:15 - 11:30 (1h15). Evolución molecular y adaptación (François Serra)
Árbol de especie / Árbol de gen
Reloj molecular
Modelos evolutivos
modelos para proteínas, ADN y codones
Adaptación
qué es / cómo se detecta
interés biológico / médico
12:00 - 12:30 (30’). Alineamiento, Herramientas webs (Juan Rodríguez)
Herramientas para alineamientos multiples
Muscle, MAFFT, Clustal, T-COFFEE, Dialign
Problemas y soluciones (M-COFFEE)
Herramientas web para filogenia y adaptación
Phylemon
PhyleasProg
12:30 - 13:00 (30’). Bases de Datos (François Serra)
secuencias (Ensembl, NCBI)
alineamientos (Ensembl, phylomedb)
árboles filogeneticos (Ensembl, phylomedb)
predicción de ortologia/paralogia (phylomedb, orthodb, Ensembl)
presión selectiva (pamlBrowser, Ensembl, Pupas)
13:15-14:00 (45’) Ejercicios (Marta Bleda)
Phylemon y bases de datos
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Viernes (Genómica Estructural)

9:00 - 10:0 (1h). Introducción a la estructura de proteínas (Davide Baú)

Introducción del concepto de proteína y su estructura

Hélices/betas/lazos

Función en proteínas y su relación con estructura

Conservación de estructura y secuencia

10:15 - 11:30 (1h15’). Predicción de estructura por homología (Marc Martí)

Introducción al la predicción de estructura a partir de secuencia

Predicción por homología y ab-initio

MODELLER

ModWeb/ModBase

12:00 - 13:00 (1h). Uso de PDB y PyMol (Davide Baú)

Introducción al banco de datos del PDB

Uso del banco de datos del PDB

Introducción del programa PyMol/RasMol

Instalación del PyMol /RasMol y uso en las máquinas locales

13:15 - 14:00 (45’). Ejercicio final de estructura (Marta Bleda)

Ejemplo de Predicción de estructura por homología.
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From genotype to 
phenotype. 

(post-genomics scenario)

>protein kunase

acctgttgatggcgacagggactgtatgctg
atctatgctgatgcatgcatgctgactactga
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