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LA INFORMATICA EN EL MASTER EN BIOINFORMATICA

Primer Cuatrimestre (30 créditos)

--

Bioquimica y biologia molecular

Evolucién 6

Medicina y experimentacion clinica 6 -
Computadores y sistemas 6

operativos

Estructuras de datos y 9
bases de datos
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Segundo Cuatrimestre (30 créditos)

Asignaturas

Algoritmos en bioinformatica 3
Bioinformatica estadistica 6
Bioinformatica estructural 3
Bioinformatica evolutiva 6
Nociones basicas de bioinformatica y gendmica 6
Técnicas dmicas para la obtencidon masiva de datos 6

Tercer Cuatrimestre (30 créditos)

Asignaturas

Aplicaciones y tendencias en bioinformatica 3
- Biologia de sistemas computacional 6
r..._ . /... Estudios in silico en biomedicina 6

Programacion y técnicas computacionales avanzadas en bioinformatica 3
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LA INFORMATICA EN EL MASTER EN BIOINFORMATICA

Asignaturas orientadas a proyectos

Metodologia docente:

Los estudiantes de biologia saben poco de informatica.
Deben adquirir unos conocimientos en programacion, bases
de datos y sistemas operativos equivalentes a un segundo
grado de Ingenieria Informatica.

Los datos a utilizar son datos biologicos.

Evaluacion continua:
Realizacion de trabajos sobre datos bioinformaticos.
Examen final (30%-50%)

Coordinacion:
Completa comunicacion entre los profesores.
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LA INFORMATICA EN EL MASTER EN BIOINFORMATICA

Computadores vy Sistemas Operativos.
Ejemplo de trabajo a desarrollar en el laboratorio.
a) una duplicacion de un gen

b) una insercion de virus

c) borrado de 6 nt.
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Secuenciacion del ADN:

de adn de una especie.

Molecula de ADN

Se instala el programa wgsim y se simula la
secuenciacion de un genoma. Se ensambla con BWA.

Es el proceso mediante el cual se obtiene la secuencia

/ \.1. fragmentacién

,[. secuenciacion

T GENOMA DE REFERENCIA
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Ejemplo de fichero FASTQ:

@SRR001666.1 071112 SLXA-EAS1 s 7:5:1:817:345 length=70
GGGTGATGGCCGCTGCCGATGGCGTCAAATCCCACCAAGTTACCCTTAACAACTTAAGGGTTTTCAAATA
+SRR001666.1 071112 SLXA-EAS1 s 7:5:1:817:345 length=70
ITITIITITIITIITIIITIITIITIIITIITIIITIOIGOICITIITIIITIITIIITIIITIITIIIIDITIITIIIISIIIIT
@SRR001666.2 071112 SLXA-EAS1 s 7:5:1:801:338 length=70
GTTCAGGGATACGACGTTTGTATTTTAAGAATCTGAAGCAGAAGTCGATGATAATACGCGTCGTTTTATC
+SRR001666.2 071112 SLXA-EAS] s 7:5:1:801:338 length=70
ITITIIITITITIITIIIIITIIITIITIIITIIIIITIIIGIBIITIIIIITIIITIITIIITIIIIITIIIGII>ITIINII-T)

GENOMA DE REFERENCIA

\></ Millones de lecturas cortas
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ST LA INFORMATICA EN EL MASTER EN BIOINFORMATICA

GENOMA DE REFERENCIA

Anm .mel
Ejemplo de fichero SAM/BAM:
ref |[NC_012920.1| 17073 17268 5:0:0_3:0:0_4 O ref [NC 012920.1| 14833

60 100M * 0 0
ATGATGAAACTTGGGCTCACTCCTTGGCGCCTGCCTGATCCTCCAAAACACCACAGGCCTATTCCTAGCCA
EAEEEEAEEEEEEEEEEEEE/AEAEEE<<AEEEEGEEEEEEE/EEAAEEEEAEE/AEEEEEEEEEAEAEEE

NM:1:5 MD:Z:12C34T9A23A16C1 AS:1:78 XS:1:0
ref|[NC_012920.1|_16181_ 16280 _4:0:0_1:0:0_7 0 ref [INC 012920.1| 4421
60 o0M40S = 0 0

GCTATCGGGCCCATAGCCCGAAAATGTTGGTTATACCGTTCCCGTACTAATTAATCCCCTAACCTGACTAGA
AAAAGEEEEEEEEEGEEEEEGEEEEE//EE66////6/E//EEE/66666/////////////A///A//<<L
NI e MD:Z:15C21C22 AS:1:50 XS:1:0

SA:Z:ref|NC 012920.11,13998,+,57543M,60,2;
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) LA INFORMATICA EN EL MASTER EN BIOINFORMATICA

Q1) {Que gen se ha duplicado? ¢Donde?

Q2) éDonde se ha insertado el genoma de un virus? éQué
virus es?

Q3) Obtener la secuencia del virus.

Q4) Obtén la cobertura del genoma de referencia.

Q5) Donde hay mutaciones.
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LA INFORMATICA EN EL MASTER EN BIOINFORMATICA

Comandos basicos para manipulacion de ficheros y directorios: pwd, Is, mkdir, cd,
Is, rm, echo, cat, more, my, touch, alias.

ePermisos en ficheros. Comandos chmody chown.

e|nstalacidon de paguetes: apt-getinstall.

eEditores de ficheros: vi, vim.

eManejo basico de la shell. Archivo .bashrcy fstab.
eCreacion de usuarios. Trabajando como root.
eOrdenes enlazadas por tuberias.

eComandos basicos: head, tail, cut.

eLista de 6rdenes. Uso de variables.

eEstructura condicional “if-then-else”.
eEstructura repetitiva while.

eLa orden read, comando sort.

*Grep, wc, sed, awk, uniq, paste, join.
eComando awk: definicion, variables, operadores, plantillas, instrucciones de
control y funciones. Ejemplos.
eComandos para compresion de datos: tar, gzip, gunzip, bzip2.
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Programacion y estructura de datos:

Manejo de ficheros - sobre ficheros con formato FASTA,
FASTQ, SAM,

Uso de matrices = matrices de expresion de microarrays
Grafos - grafos de interacciones de proteinas.

Lista ligadas - presencia de k-mers de secuencias de
nucleotidos.

| ATPase activity

| Cell cycle

| Cell death

| Giolgi vesicle transport

| GTPase binding and activity
| Lipid metabolic process
Mitochondrial ribosome
Mitochondrion organization
| RMNA processing

|| Stress response

|| Translation

|| Transporter activity
Ubiquitination

{golgi}
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LA INFORMATICA EN EL MASTER EN BIOINFORMATICA

Bases de datos:

La base de datos Taxonomy del NCBI es una taxonomia
filogenética que incluye a todos los organismos
representados en GenBank.
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Algoritmos en Bioinformatica:

Contents in Brief

AN INTRODUCTION TO
BIOINFORMATICS ALGORITHMS

Subject ¢ ’ NEIL C. JONES AND PAVEL A. PEVZNER
Mapping DNA
Sequencing DNA
Comparing Sequences
Predicting Genes
Finding Signals
Identifying Proteins
Repeat Analysis

DNA Arrays

Genome Rearrangements
Molecular Evolution
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Ejemplos de resultados académicos del curso 2018-19:

Notas en Computadores y sistemas Operativos Notas en Programacion
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8 6
6
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2
0 - . | o/ NN . . .
Suspendidos Aprobados Notables Sobresalientes Suspendidos/NP Aprobados Notables Sobresalientes
Notas en Algoritmos en Bioinformatica o .
s Notas en Bioinformatica Estructural
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LA INFORMATICA EN EL MASTER EN BIOINFORMATICA

Resultados academicos por genero:

DISTRIBUCION DE NOTAS POR GENERO (CSO)

Promedios:
2 HOMBRES =9.10
MUIJERES = 8.84

T T T T T T T T T T T T T T T T
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¢ HOMBRES ® MUIJERES
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Resultados academicos por genero:
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DISTRIBUCION DE NOTAS POR GENERO (AlgBio)

Promedios:
HOMBRES =8.08

MUJERES= 8.47
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