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COORDINACION

LUCAS LLEDO JOSE IGNACIO

La bioinformatica es un campo cientifico interdisciplinar que desarrolla métodos y herramientas informaticas para la
interpretaciéon de datos biolégicos complejos y abundantes, como las secuencias gendmicas o las medidas de
expresion génica. La bioinformatica tiene aplicaciones en biomedicina, biologia de la conservacion, biologia de
sistemas, etc.

La asignatura estd necesariamente disefiada como una introduccion a esta disciplina tan amplia. En la seleccion y
ordenamiento de los contenidos se han seguido dos principios fundamentales. Primero, que cualquier analisis
bioinformatico debe ser reproducible. Esta exigencia implica la adopcién de buenas practicas basicas, también utiles
en otros contextos. En segundo lugar concebimos la bioinformatica como una actividad colectiva, destinada a la
colaboracién, a menudo en un ambiente multidisciplinar. Es, por tanto, necesario saber comunicar los resultados de
forma comprensible y ser capaces de colaborar en su produccion. Esta caracteristica también condiciona los habitos
fundamentales de trabajo con el ordenador y las herramientas utilizadas.

La asignatura estd orientada a la practica, con casi el doble de tiempo en aula de informatica que en aula de teoria.

CONOCIMIENTOS PREVIOS

RELACION CON OTRAS ASIGNATURAS DE LA MISMA TITULACION
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No se han especificado restricciones de matricula con otras asignaturas del plan de estudios.

OTROS TIPOS DE REQUISITOS

No se precisan conocimientos previos de Linux ni de ningun lenguaje de programacién. El curso parte de cero, sin
asumir ninguna experiencia previa.

COMPETENCIAS / RESULTADOS DE APRENDIZAJE

1101 -

Acceder a las principales bases de datos bioldgicos y recuperar y emplear la informacion contenida en
ellas.

Aplicar correctamente los métodos de inferencia filogenética e interpretar los resultados.
Conocer los mecanismos evolutivos a escala molecular.

Conocer los métodos que permiten manejar grandes cantidades de datos derivados de las técnicas
omicas.

Saber utilizar las diferentes fuentes bibliograficas y bases de datos biolégicos y usar las herramientas
bioinformaticas.

Saber utilizar los principales métodos bioinformaticos.

DESCRIPCION DE CONTENIDOS

1. Archivos de texto y alineamientos

Inconvenientes de los entornos graficos de usuaria. El texto plano y los formatos FASTA, FASTQ, SAM y VCF. La linea
de comandos de Bash. Los lenguajes interpretados. Nociones de R o python. Automatizacién de procesos (scripts).
Alineamiento de secuencias.

2. Principios de gestion de datos

Inconvenientes de las hojas de calculo. Metadatos. Buenas practicas en la organizacién de carpetas. Permisos y
propiedades de los archivos en Linux. Los formatos XML y JSON como modelos de bases de datos. Nociones de
bases de datos relacionales. Operaciones con tablas o marcos de datos. Test exacto de Fisher.

3. Bases de datos publicas

El archivo europeo de nucleétidos (ENA). Uniprot. Interpro. Otros repositorios permanentes. Consultas programaticas
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VNIVERSITAT ® VALENCIA

mediante interfaz de programacién de aplicaciones.
4. Visualizacion y exploracion de datos

Herramientas avanzadas de representacion grafica (e.g., ggplto2). Andlisis exploratorios de datos (PCA, biplots, etc.).
Grafos.

5. Reproducibilidad

Pilares de la reproducibilidad en bioinformatica. El control de versiones con git. Sistemas de control del ambiente de
computacion.

6. BLAST

El algoritmo BLAST y sus implementaciones como servicio en linea y como intérprete de comandos. Construccién de
una base de datos de BLAST. Busquedas basicas y avanzadas.

7. Reconstruccion filogenética

Cadenas de Markov y evolucién molecular. Modelos de sustitucion nucleotidica. Distancias genéticas. Neighbor-
joining. Maxima verosimilitud. Métodos Bayesianos.

8. Ensamblaje de secuencias

Principales métodos y conceptos relacionados con el ensamblaje de genomas. Grafos de De Bruijn y k-meros. Control
de calidad.

9. Anotacion de genomas

Identificar y enmascarar repeticiones. Identificar genes por homologia y ab initio. La ontologia génica. Los formatos
GFF/GTF y BED. Visualizadores genémicos.

10. Andlisis de la expresion génica
La secuenciacion de ARN. Demultiplexing. Normalizacién. Datos de recuento. Expresion diferencial.
11. Andlisis bioinformaticos de proteinas

Prediccién de estructuras secundarias y terciarias. Interacciones proteicas. La base de datos PDB. Visualizacion de
estructuras proteicas.

VOLUMEN DE TRABAJO (HORAS)
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ACTIVIDADES PRESENCIALES

Actividad Horas
Tutorias 3,00
Teoria 16,00
Aula informatica 26,00

Total horas 45,00

ACTIVIDADES NO PRESENCIALES

Actividad Horas
Asistencia a otras actividades 0,00
Elaboracion de trabajos individuales o en grupo 12,00
Estudio y trabajo autébnomo 31,50
Preparacion de clases 24,00
Preparacion de actividades de evaluacion 0,00
Resolucién de casos practicos 0,00

Total horas 67,50

METODOLOGIA DOCENTE

Hay dos tipos de contenidos tedricos: la teoria basica necesaria para practicar la bioinformatica (cémo funcionan los
algoritmos y los programas utilizados) y la reflexion tedrica sobre la practica (qué herramientas son mas adecuadas,
por qué hace falta garantizar la reproducibilidad, etc.). Por eso, la relacién entre practica y teoria sera bidireccional.
Las clases de teoria, mediante leccion magistral, informaran las sesiones prdcticas. Y éstas a su vez motivaran la
reflexidn tedrica. Las sesiones practicas combinaran live-coding y trabajo auténomo supervisado.

Las cinco primeras unidades tematicas servirdn para desarrollar las abilidades practicas basicas: el uso pasivo de un
lenguaje de programacion, el control de versiones, la manipulacién de tablas y la representacion gréfica. La
automatizacién de los procesos y la programacién literaria seran facilitadas por la distribucién de scripts previamente
elaborados por el personal docente.

Una vez garantizada la familiaridad con las herramientas basicas, se abordaran retos bioinformaticos mas complejos
(busquedas de BLAST, reconstruccién filogenética, etc). En esta segunda etapa, continuaran utilizandose las
herramientas basicas (programacion literaria, control de versiones, etc.), para reforzar los buenos habitos
bioinformaticos.

Las sessiones de tutoria serviran para ayudar a elaborar el cuaderno digital de practicas y repasar o ampliar algin
contenido, a demanda del alumnado.

EVALUACION

Se utilizaran dos instrumentos de evaluacion. En primer lugar, el cuaderno digital de practicas, donde los y las
estudiantes registraran los procedimientos y los resultados de todos los ejercicios de practicas. El cuaderno
supondrd el 50% de la nota final.

El segundo instrumento de evaluacion serd un examen tedrico-practico, que constituira el otro 50% de la nota final.
Para superar la asignatura, serd necesario obtener al menos 4 puntos sobre 10 en el examen y 5 sobre 10
globalmente.

En segunda convocatoria, el procedimiento de evaluacion serd idéntico. En caso de haber obtenido una nota de 5 o
mas sobre 10 en el examen o en el cuaderno durante la primera convocatoria, esa nota se guardard para la segunda
convocatoria, y solo se tendra que recuperar la parte suspendida.
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