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§ Incremento exponencial en el número de 
datos biológicos y por tanto en el número de 
entradas en las Bases de datos. 

Qué condujo a… 

Total nucleotides 
(current 301,588,430,608) 

Number of entries 
(current 199,575,971) 



Bioinformática implica el uso de técnicas que incluyen las matemáticas 
aplicadas, informática, estadística, informática, inteligencia artificial, química y 

bioquímica para resolver problemas biológicos por lo general en el nivel 
molecular.  brc.iop.kcl.ac.uk/glossary.aspx 

 
“Bioinformática deriva conocimiento del análisis informático de datos biológicos. 
Estas pueden consistir en la información almacenada en el código genético, de 
los resultados experimentales de diversas fuentes, de estadísticas de pacientes, 

y la literatura científica.” (Michael Nilges and Jens P. Linge, Unité de Bio–
Informatique Structurale, Institut Pasteur,) 

BIOINFORMÁTICA? 



Bioinformática áreas 



Bioinformática 

CARACTERISTICAS: 
•  INTERDICIPLINA 

•  COLABORACIÓN ENTRE GRUPOS 

•  FORMACIÓN DE REDES 

•  DESARROLLO PERMANENTE DE 
HERRAMIENTAS 

•  DISPONIBLES ONLINE 



Avances Históricos 

1953 Watson y Crick proponen la 
estructura de doble hélice del 
ADN  

1954 Primera secuencia de una 
proteína (insulina. Sanger) . 

1972 Secuencia de ADN 
1977 Técnicas rápidas de 

secuenciación (Gilbert and 
Sanger) 

1980 Inicio proyecto genoma humano 
1986 PCR  
2000 Secuencia del genoma humano 

(3*10’9 bp) y otros 
organismos 

Manejo De Datos Biológicos 

1965 Atlas de secuencias de 
proteínas (Dayhoff)  

1970 Primer algoritmo de 
alineamiento de secuencias 
(NeedlemanWunsch) 

1982 EMBL y GenBank (Bases de 
datos)  

1985 FASTP 
1986 Swiss-Prot (Base de datos sec. 

Proteína) 
1990 BLAST  
1993 ExPASy (1ª www server) 
 
 

Biología Molecular Vs. 



Centros De Investigación Y 
Servicio En Bioinformática 

•  SIB - Swiss Institute of Bioinformatics 
–  www.isb-sib.ch/ 

•  ExPASy - Expert Protein Analysis System 
–  www.expasy.org 

•  EBI - European Bioinformatics Institute 
–  www.ebi.ac.uk 

•  NCBI - National Center for Biotechnology Information 
–  www.ncbi.nlm.nih.gov 

•  Sanger - The Sanger Institute 
–  www.sanger.ac.uk 

•  DDBJ Dna Data Bank Japan  
–  http://www.ddbj.nig.ac.jp/ 



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 



http://www.ebi.ac.uk/ 



http://www.expasy.org/ 



http://bioinf.ibun.unal.edu.co/ 



2. Herramientas para el  
manejo y análisis de los 
datos 

Áreas de Aplicación de la 
Bioinformáticas 

Elaboración de 
Tutores y Cursos en 
línea en todas las áreas 
de la biotecnología 

1. Enseñanza 



http://www.ember.man.ac.uk/ 



http://www.ebi.ac.uk/2can/home.html 



MCell - Simulador para  
 fisiología microcelular 

Modelamiento de la transmisión sináptica  
Computational Neurobiology Laboratory 

 Salk Institute, San Diego, USA 
http://www.gdv.uni-hannover.de/~blanke/slides/bioinformatics_SS2001_4.ppt 



Simulación 3D Realista  
 de oscilaciones de calcio 

vasopresina 
(α1-agonista) 

α1-receptor 

Ca2+ 

Celulas de 
Hígado 

MCell- 
simulator 

http://www.gdv.uni-hannover.de/~blanke/slides/bioinformatics_SS2001_4.ppt 



SELECCIONAR UNA LECCIÓN 

REGRESAR AL 
MENU PPAL 



1.  Captura 
2.  Herramientas para análisis de 

datos moleculares biológicos 

Herramientas para el  
Manejo y análisis de datos 



… para Captura y análisis 
preliminar de datos de secuencia 

y patrones de bandas 







… para Captura y análisis de datos 
de microarreglos 



• Secuencias (DNA, proteínas) -> DB primarias 
• Genómicas (MIM, GDB)  
• Dominios/familias proteícas -> DB secundarias 
• Mutación/polimorfismo 
• Proteómica (2D gel, ECO2DBASE) 
• 3D estructura   -> DB de estructuras 
• Metabolismo (EcoCyc, KEGG) 
• Bibliografía (MEDLINE) 

… para Almacenamiento… 
BASES DE DATOS 

http://www.expasy.ch/sprot/ 

24 hrs 



acgttggtgcgtgagatccggcagcacaagctgcggaagctgaaccctcctgatgagagtggccccggctgcat
gagctgcaagtgtgtgctctcctgaatgacggaatataagctggtggtggtgggcgccggcggtgtgggcaaga
gtgcgctgaccatccagctgatccagaaccattttgtggacgaatacgaccccactatagaggattcctaccgga
agcaggtggtcattgatggggagacgtgcctgttggacatcctggataccgccggccaggaggagtacagcgc
catgcgggaccagtacatgcgcaccggggagggcttcctgtgtgtgtttgccatcaacaacaccaagtcttttgag
gacatccaccagtacagggagcagatcaaacgggtgaaggactcggatgacgtgcccatggtgctggtgggg
aacaagtgtgacctggctgcacgcactgtggaatctcggcaggctcaggacctcgcccgaagctacggcatcc
cctacatcgagacctcggccaagacccggcagggagtggaggatgccttctacacgttggtgcgtgagatccgg
cagcacaagctgcggaagctgaaccctcctgatgagagtggccccggctgcatgagctgcaagtgtgtgctctc
ctgaatgacggaatataagctggtggtggtgggcgccggcggtgtgggcaagagtgcgctgaccatccagctg
atccagaaccattttgtggacgaatacgaccccactatagaggattcctaccggaagcaggtggtcattgatggg
gagacgtgcctgttggacatcctggataccgccggccaggaggagtacagcgccatgcgggaccagtacatgc
gcaccggggagggcttcctgtgtgtgtttgccatcaacaacaccaagtcttttgaggacatccaccagtacaggg
agcagatcaaacgggtgaaggactcggatgacgtgcccatggtgctggtggggaacaagtgtgacctggctgc
acgcactgtggaatctcggcaggctcaggacctcgcccgaagctacggcatcccctacatcgagacctcggcc
aagacccggcagggagtggaggatgccttctacacgttggtgcgtgagatccggcagcacaagctgcggaag
ctgaaccctcctgatgagagtggccccggctgcatgagctgcaagtgtgtgctctcctgatataagctggtggtggt
gggcgccggcggtgtgggcaagagtgcgctgaccatccagctgatccagaaccattttgtggacgaatacgac
cccactatagaggattcctaccggaagcaggtggtcattgatggggagacgtgcctgttggacatcctggatacc
gccggccaggaggagtacagcgccatgcgggaccagtacatgcgcaccggggagggcttcctgtgtgtgtttg
ccatcaacaacaccaagtcttttgaggacatccaccagtacagggagcagatcaaacgggtgaaggactcgg
atgacgtgcccatggtgctggtggggaacaagtgtgacctggctgcacgcactgtggaatctcggcaggctcag
gacctcgcccgaagctacggcatcccctacatcgagacctcggccaagacccggcagggagtggaggattgt
gggcaagagtgcgctgaccatccagctgatccagaaccattttgtggacgaatacgaccccactatagaggatt
cctaccggaagcaggtggtcattgatggggagacgtgcctgttggacatcctggataccgccggccaggagga
gtacagcgccatgcgggaccagtacatgcgcaccggggagggcttcctgtgtgtgtttgccatcaacaacacca
agtcttttgaggacatccaccagtacagggagcagatcaaacgggtgaaggactcggatgacgtgcccatggtg
ctggtggggaacaagtgtgacctggctgcacgcactgtggaatctcggcaggctcaggacctcgcccgaagcta
cggcatcccctacatcgagacctcggccaagacccggcagggagtggaggatgccttctacacgttggtgcgtg
agatccggcagcacaagctgcggaagctgaaccctcctgatgagagtggccccggctgcatgagctgcaagtg
tgtgctctcctga.  



… para Comparación de 
secuencias 

ALINEAMIENTO PAREADO  
–   Métodos gráficos : Dotplot  
–   Local : Algoritmo de Smith – Waterman 
–    Global: Algoritmo de Needleman  y Wunsch 
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 Evidenciar relaciones de 
similaridad entre las dos 

secuencias 



…para Búsqueda y comparación 
rápida de secuencias en bases 

de datos  
MÉTODOS APROXIMADOS / HEURÍSTICOS 

fastA(Pearson y Lipman, 1988) 

BLAST (Altschul et al., 1990)  



… para Comparación de Varias 
secuencias 

ALINEAMIENTOS MÚLTIPLES 
 

2-Basado en Segmentos: -DIALIGN, MACAW. 

1-Carillo y Lipman: -MSA, DCA. 

4-Progresivo: -ClustalW, Pileup, Multalign… 

3-Iterativo: -HMMs, HMMER, SAM. 



A partir de fragmentos de 30 a 800 pares de bases que se deben sobrelapar 
y en los que se detectan errores del proceso de secuenciación y 
secuencias repetidas, entre otras.  

… para Ensamblaje de secuencias de DNA 

INDISPENSABLES EN 
LOS PROYECTOS de 

secuenciación!!! 

ALINEAMIENTOS MÚLTIPLES 
 

facultyweb.ggc.usg.edu 



Modelos de Markov (HMM) para encontrar genes en ADN eucariótico 
(http://www.cs.jhu.edu/labs/compbio/veil.html);  

MORGAN (http://www.cs.jhu.edu/labs/compbio/morgan.html);  
CDSB (http://bioinfo.weizmann.ac.il/mb/BIIE/cdsb.hlp.txt); 
FGEN (http://bioinfo.weizmann.ac.il/mb/BIIE/fgene.hlp.txt); 
GENSCAN (http://genes.mit.edu/GENSCAN.html) 

… para Detección de secuencias 
codificantes 

Como genes, intrones, exones, motivos, patrones en general. 

ALINEAMIENTOS MÚLTIPLES 
 



Evolución molecular de familias de proteínas 
Creación de árboles taxonómicos 

Reconstrucción evolutiva de rutas metabólicas. 

… para Análisis Filogenéticos 

ALINEAMIENTOS MÚLTIPLES 
 



… para Predicción de Estructuras 
3D 

•  Secuencia nueva: 
 MLDTNMKTQLKAYLEKLTKPVELIATLDDSAKSAEIKELL… 
 
•  Predicción de estructura secundaria: 
  LDTNMKTQLKAYLEKLTKPVELIATLDDSAKSAEIKELL… 
HHHHHCCCCCHHHHHHHHHHCCCCBBBBBBBCCBBB 
 

•  Predicción de estructura 3D: Ab-initio 
1. Predicción de estructura secundaria  PHD 
2. Modelación homóloga  SWISS-MODEL 
3. Distancia geométrica 

CRISTALOGRAFIA DE RAYOS-X 
ESPECTROSCOPIA NMR 
CRIO-EM 

MODELAMIENTO  MOLECULAR DE LA ESTRUCTURA TERCIARIA DE PROTEINAS 

ALINEAMIENTOS MÚLTIPLES 
 



1.  Escalonamiento 
2.  Diseño de fármacos 
3.  Modelación estructural de 

ácidos nucleicos y 
proteínas. 

...Modelación y 
Simulación 





Nivel de análisis Definición Método de análisis 

GENOMA Conjunto completo de genes de un 
organismo o sus organelas 

Secuenciación sistemática 
del ADN 

TRANSCRIPTOMA 
Conjunto completo de moléculas de 
ARN mensajero presentes en una 
célula, tejido u órgano. 

Hibridización. SAGE (serial 
analysis of gene expresion) 

PROTEOMA 
Total de moléculas proteicas 
presentes en una célula, tejido u 
órgano. 

Electroforesis bi-dimensional. 

METABOLOMA 

Conjunto completo de metabolitos 
(intermediarios de bajo peso 
molecular) en una célula, tejido u 
órgano. 

Espectroscopía con luz 
infrarroja. Espetrometría de 
masa. Espectrometría con 
resonancia nuclear 
magnética. 

OMIC ???? 
Adaptado de Stephen O. Proteomics: Guilt-by-association goes global. Nature 2000. vol 403, 601-603  

……..Genómica, Proteómica, 
metabolómica 

http://DOEGenomesToLife.org/gallery/ecoli_page46.jpg 



J. Craig Venter. 2010 
April. Multiple personal 

genomes await. 
Nature. 464. 676-677 

Genómica 



J. Craig Venter. 2010 
April. Multiple personal 

genomes await. 
Nature. 464. 676-677 

Genómica 



Bioinformática:  
Era post-genómica 

Ò Rápido diseño y desarrollo de 
teorías, métodos y plataformas  
bioinformáticas 

Ò  Utilizados en análisis de datos 
procedentes de: Proteómica, 
Metabolómica,  Biología 
estructural, biología evolutiva, 
biología sintética……. 

BIOLOGÍA DE SISTEMAS 



BIOLOGÍA DE SISTEMAS 





               

CENTRO DE BIOINFORMÁTICA 
INSTITUTO DE BIOTECNOLOGÍA 

UNIVERSIDAD NACIONAL DE COLOMBIA - SEDE BOGOTÁ 
CBIB @ UNAL 

Grupo Interdisciplinario creado en 1998 
Clasificación A de Colciencias. 

Responsable del Nodo Colombiano de la Red 
Europea de Bilogía Molecular EMBnet desde 

2002 
Miembro de la Red Iberoamericana de 

Bioinformática desde 2004 

Quines somos 



               

CBIB @ UNAL 

Desarrollo de la bioinformática como área de 
investigación, docencia y extensión . 

 

Desarrollo de herramientas bioinformáticas para 
el manejo y análisis  de datos biológicos. 

 
Implementación, entrenamiento y 
Soporte en el uso de herramientas 

bioinformáticas . 

Objetivos: 



ALIANZAS !!! 

Red Iberoamericana de Bioinformática 

 
1988 Europa, ahora es una red mundial  
31 nodos nacionales, 11 nodos especiales 

•  Educación, Entrenamiento  
•  Desarrollo de Software (EMBOSS, SRS) 
•  Recursos de Computo (bases de datos, 
sitios web, servicios) 
•  Ayuda y soporte técnico 
•  Publicaciones 

 
España y 10 Países 

latinoamericanos 

CBIB @ UNAL 



E. acuminatus 

CBIB @ UNAL 
Investigadores 

 

Emiliano Barreto Hernández. IBUN. Líder del Grupo 

María Teresa Reguero Reza. IBUN 

José Ramón Mantilla Anaya. IBUN 

John Douglas Linch. Instituto de Ciencias Naturales. Facultad de 
Ciencias  

Fabio Ancízar Aristizábal Gutiérrez. Departamento de Farmacia. 
Facultad de Ciencias 

Laurent Falquet. Instituto Suizo de Bioinformática  

Estudiantes 
 

Pregrado 2. Biología, Farmacia 
Maestría 8. Genética, Microbiología 

Doctorado 2.  
Prouccion acádemica 

 

Artículos internacionales 2. Artículos nacionales 7.  
Software registrado 5. 



Salud 
 

Desarrollo de modelos de integración y análisis para la moleculares y clínicos. 

Áreas de Investigación 
E. acuminatus 

Proyectos:  
BLA_ID: Modelo de conocimiento para la detección, comparación, búsqueda y 
análisis de secuencias codificantes de resistencia a antibióticos β-lactámicos 
(http://bioinf.ibun.unal.edu.co/bla_id/) 
SÍNDROME DE FATIGA CRONICA: Identificación genes, SNPs y rutas 
metabólicas a partir de datos de microarreglos, SNPs y clínicos útiles en el 
diagnostico del SFC. 
CÁNCER DE PANCREAS: minería de datos para la búsqueda de relaciones 
metabólicas entre genes diferencialmente expresados cáncer de páncreas. 
(http://bioinf.ibun.unal.edu.co/cbib/pancreas.php)  
BLANCOS PROTÉICOS EN MALARIA: identificación de posibles blancos 
proteicos útiles en el desarrollo de vacunas,  

 

 

. 

CBIB @ UNAL 



Nuevas herramientas 
 
 

Desarrollo de nuevas herramientas bioinformáticas adaptadas a 
las necesidades de las nuevas tecnologías de alto rendimiento 

de producción de datos biológicos.. 

Áreas de Investigación 
E. acuminatus 

SRSfed: Implementación de una versión piloto de un Sequence Retrive System 
basado en servicios de bases de datos distribuidos entre diferentes 
países de America y Europa. (http://srs.ibun.unal.edu.co/) 

BLAME: Blast Made Easy, sistema para la creación, visualización y análisis de 
resultados Blast. (http://bioinf.ibun.unal.edu.co/blame/) 

 
 

 

CBIB @ UNAL 




