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Prerequisits

Es recomana tenir un nivell B2 d'anglés o equivalent.

Objectius

Aquest modul se centra en el desenvolupament de diverses eines i recursos bioinformatics utilitzats
habitualment en la recerca de les Omiques. La nostra intencié és que cobreixi diversos aspectes de la
bioinformatica en una serie de temes breus, en forma de "tastets". Per tant, no és un modul d'accumulacio,




sino transversal, que hauria de proporcionar una amplia gamma d'idees i enfocaments que ofereix la
bioinformatica, a través d'experts. L'objectiu principal €s proporcionar als estudiants els fonaments necessaris
per aplicar la bioinformatica a diferents arees de la investigacio cientifica. Amb el temps, cada estudiant podra
obtenir tota la profunditat que es proposi sobre qualsevol d'aquests temes, el que finalment representi el seu
marc de recerca.

Competéncies

® Actuar en I'ambit de coneixement propi avaluant les desigualtats per ra6 de sexe/génere.
® Analitzar i interpretar bioinformaticament les dades que es deriven de les tecnologies Omiques.
® Comprendre les bases moleculars i les técniques experimentals estandard més comunes en les

recerques Omiques (genomica, transcriptomica, protedmica, metabolomica, interactomica, etc.).

® Dissenyar i aplicar la metodologia cientifica en la resolucié de problemes.

® Proposar solucions bioinformatiques a problemes derivats de les recerques dmiques.

® Proposar solucions innovadores i emprenedores en el seu camp d'estudi.

® Que els estudiants tinguin les habilitats d'aprenentatge que els permetin continuar estudiant, en gran

manera, amb treball autdbnom a autodirigit.

® Tenir coneixements que aportin la base o I'oportunitat de ser originals en el desenvolupament o

I'aplicacio d'idees, sovint en un context de recerca.

® Utilitzar i gestionar informacio bibliografica i recursos informatics en I'ambit d'estudi.
® Utilitzar sistemes operatius, programes i eines d'Us comu en bioinformatica, i fer servir plataformes de

comput d'altes prestacions, llenguatges de programacio i analisis bioinformatiques.

Resultats d'aprenentatge

1. Actuar en I'ambit de coneixement propi avaluant les desigualtats per radé de sexe/génere.

2. Buscar eines bioinformatiques especifiques i recursos bioinformatics a la xarxa.

3. Comprendre les bases teodriques, estadistiques i bioldgiques de qué parteixen els programes d'analisi
bioinformatica: alineament de seqliéncies, recerca per similitud i alineament mdltiple, prediccioé
d'estructura, anotacio de genomes, analisi filogenética i evolutiva.

4. Crear i promoure els algoritmes, les técniques de calcul i estadistica i la teoria per resoldre problemes
formals i practics derivats de la gesti6 i I'analisi de dades biologiques.

5. Dissenyar i aplicar la metodologia cientifica en la resolucié de problemes.

6. Identificar i aplicar els algoritmes en qué es basen els programes d'analisi bioinformatica.

7. Identificar i caracteritzar els principals tipus de dades biomoleculars que s'obtenen de les tecnologies
omiques.

8. Proposar solucions innovadores i emprenedores en el seu camp d'estudi.

9. Que els estudiants tinguin les habilitats d'aprenentatge que els permetin continuar estudiant, en gran
manera, amb treball autonom a autodirigit.

10. Sintetitzar i interpretar, de manera ldgica i raonada, la informacié procedent de bases de dades
moleculars i analitzar-la mitjangant eines bioinformatiques.

11. Tenir coneixements que aportin la base o l'oportunitat de ser originals en el desenvolupament o
I'aplicacio d'idees, sovint en un context de recerca.

12. Utilitzar i gestionar informacio bibliografica i recursos informatics en I'ambit d'estudi.

13. Utilitzar les principals bases de dades moleculars i els principals formats estandard de dades
moleculars, i integrar dades de diferents fonts de dades

Continguts

BLOC 1. ESTADISTICA



Inferéncia estadistica
Professor Antonio Barbadilla

- Estadistica: pont entre dades i models.

- Tipus de dades

- Poblacio i mostra

- Disseny experimental

- Qualitat de dades

- Exploracié de dades

- Distribucié de la mostra i llei de grans nombres

- Inferéncia estadistica

- Teorema del limit central

- Estimacioé de punts

- Estimacio de l'interval de confianga

- Hipotesi

- Elements d'una prova: HO, H1, prova estadistica, valor de p, nivell de significacio, errors de tipus | i Il,
poténcia

- Prova Z, prova t, prova chi-quadrada, prova de correlacio, regressio, analisi de variancia
- Interpretacié de significacio estadistica

- Proves parametriques versus no parameétriques

- Selecciod de la prova estadistica apropiada (arbre de decisio)

- Proves multivariades

- Remostreig

Estadistica i processos estocastics per a I'analisi de sequéncies.
Professora Amanda Fernandez

a. Fonaments de probabilitat
Conjunts i esdeveniments. Propietats. La probabilitat condicional. Independéncia. Alfabet i seqiieéncies. Models
probabilistics.

b. EI model multinomial.
Simulant una sequéncia multinomial. Estimacié de probabilitats.

c. El paquet seqinr

d. Models de cadena de markov

Concepte i exemples. Classificacié d'estats. Codi r. Simulant una sequiéncia de cadenes de Markov. Estimacio
de les probabilitats de transicio. La probabilitat d'una sequéncia. Usant la cadena de Markov per a la
discriminacio.

e. Cadenes de Markov d'ordre superior.
Concepte i exemples. Estimacio de les probabilitats de transicio. Comparacio de les cadenes de Markov
d'ordre superior.

f. Cadenes ocultes de Markov.
Concepte i exemples. Estimacio de parametres. Estimacio d'estats ocults.

g. Una introduccié als models lineals generalitzats.
Conceptes basics de GLM. El model logistic. El model de Poisson.

Inferéncia bayesiana
Professor Emmanuele Raineri

1. Ajust de la corba.

- Estimacio6 de parametres de distribucions de probabilitat: binomial, Poisson i gaussiana.
- Exemple: ajustar un conjunt de dades soroll6s.

- Validacié creuada, sobreajust i regularitzacio.



2. Reduccié dimensional.
- Analisi de components principals, escalament multidimensional.
- Exemple: distingir els tipus de cél-lules utilitzant perfils de metilacio.

3. Regressio del llag.

- Seleccid de variables en models lineals.

- Regressio penalitzada: Llag i Xarxa Elastica.
- Exemple: regressio de llag en R.

BLOC 2. UTILITATS BASIQUES
El genoma huma
Professora Marta Puig

a. Introduccio als genomes.
Genomes sequlenciats. Organitzacié i grandaria dels genomes eucariotes. Construint un genoma: métodes
NGS per gendmica i transcriptomica.

b. El genoma huma: jon som ara?
Assemblatge actual del genoma huma. El projecte ENCODE: elements funcionals en el genoma
humano.Contenido repetitiu del genoma huma.

Bases de dades i formats de sequéncia
Professor Oscar Conchillo

a. Formats de seqliéncia

Nomenclatura. Editors de text. Format FASTA i les seves variants. Format sense format / pla. Format de
seqiencia de GenBank. Format de sequéncia EMBL. GCG, NBRF / PIR, MSA, PHYLIP, NEXUS. Conversio
de format.

b. Bases de dades

Concepte. Recerques booleanes. Els comodins i les expressions regulars. Identificadors i nimeros d'accés.
Clasificacio. Recull de bases de dades NAR. GenBank i altres bases de dades NCBI. EMBL. DDBJ.
Meta-bases de dades integrades. Principals bases de dades de nucledtids, proteines, estructura, taxonomia,
etc.

Enginyeria de software
Professor Miquel Angel Senar

a. Sistema de control de versions amb Git i GitHub.

b. Estratégies de paral-lelitzacié i HPC.

c. Computacioé en el nuvol amb Amazon Web Services
BLOC 3. BIOINFORMATICA ESTRUCTURAL
Estructura de proteines

Professors Leonardo Pardo, Oscar Conchillo i Angel Gonzalez

a. Introduccio
Aminoacids, proteines i enllagos peptidics. Quatre nivells d'estructura de proteines. Plegament de proteines i
estabilitat. Interaccions moleculars. Métodes experimentals per a la determinacio de I'estructura.

b. Motius i dominis



c. Analisi
Bases de dades UniProt, PDB, PFAM, CATH i SCOP. Alineament de proteines, morphing, superficies
moleculars, potencial electrostatic molecular.

d. Membrana cel-lular
Proteines de la membrana, segments transmembrana.

Modelatge molecular
Professors Leonardo Pardo i Jean-Didier Maréchal
a. Modelatge per homologia

b. Modelatge molecular
Models atomics. Energia potencial. Mecanica quantica i molecular. Técniques d'exploracié conformacional.

BLOC 4. GENOMICA

Introduccié: Genomes i dades omiques

Professor Jaime Martinez Urtaza

a. Principals fites del projecte de seqlienciacié del genoma: seqlienciacid, assemblatge i anotacio.

b. Sequenciacio. Sequienciacio classica pel métode Sanger. Técniques de sequienciacioé de nova generacio
(NGS). Tecniques de segona generacio: 454/Roche (pirosequenciacio), lllumina (terminacié reversible), SOLID
(sequenciacio6 per lligadura), lon Torrent (deteccié de protons). Técniques de tercera generacié. Reptes i
diferéncies amb les técniques de segona generacid. Pacific Biosciences (PacBio; Single Molecule Real Time,
SMART). Oxford Nanopore (Minion).

c. Assemblatge. Assemblatge de novo versus mapeig contra referéncia. Lectures i contigs. Mesura de la
qualitat d'un muntatge: qualitat d'una base o puntuacié Phred (Q), redundancia (cobertura), N50 i L50.
Lectures aparellades i scaffolds.

Genomica de poblacions
Professor Isaac Salazar

a. Genomica poblacional sota neutralitat en una poblacio finita.
Introducci6. Deriva genética. Mida efectiva de la poblacié. Probabilitat de fixacié de mutacions neutres.

b. Gendmica de poblacions sota seleccio.
Seleccid natural. Probabilitat de fixacié de mutacions seleccionades. Distribucié de fitness de noves
mutaciones. Taxa d'evolucio.

c. Evolucioé adaptativa i grandaria de la poblacio.

Filogénia i evolucié molecular
Professor Sebastian Ramos

a. Models d'evolucié de seqlencies.
Seqliencia d'ADN. Model de Jukes i Cantor. Models més realistes. Seleccié del model.

b. Filogénia

Concepte. Arbres d'especies versus arbres de gens. Métodes de reconstruccio d'arbres: metodes de distancia,
parsimonia maxima, probabilitat maxima, inferéncia bayesiana. Suport. Filogendmica. Construint arbres amb
R.

Biologia de sistemes



Professor Isaac Salazar

a. Biologia de sistemes de I'edat classica i genomica.
El paradigma de la biologia de sistemes a la llum dels desenvolupaments tecnologics dels ultims 100 anys.
Colls d'ampolla en la integracié de dades.

b. Modelitzacié matematica de circuits moleculars.
Models conceptuals. Des models conceptuals fins a models matematics. Formalismes matematics. Models
basats en dades.

c. Principis dedisseny i organitzacié en circuits moleculars.
Concepte de principi de disseny. Comparacions controlades matematicament. Analisi de viabilitat. Espais de
disseny. Biologia sintética.

Activitats formatives i Metodologia

Titol Hores ECTS Resultats d'aprenentatge

Tipus: Dirigides

Classes teoriques 39 1,56 2,3,4,5,6,7,8,9,10, 11,
12,13

Resolucié de problemes a classe i tasques al laboratori 39 1,56 2,3,4,5,6,7,8,9, 10, 11,

biocomputacional 12,13

Tipus: Supervisades

Realitzacié de treballs individuals i en grup 40 1,6 2,3,4,5,6,7,8,9,10, 11,
12,13

Tipus: Autdonomes

Estudi autonom individual 178 712 2,3,4,5,6,7,8,9,10, 11,
12,13

La metodologia combinara classes magistrals, resolucié de problemes practics i casos reals, treball al
laboratori de computacio, realitzacio de treballs individuals i en equip, lectura d'articles relacionats amb els
blocs tematics i estudi autdonom independent. S'utilitzara la plataforma virtual.

Nota: es reservaran 15 minuts d'una classe, dins del calendari establert pel centre/titulacio, perqué els
alumnes completin les enquestes d'avaluacié de l'actuacié del professorat i d'avaluacio de I'assignatura.

Avaluacié

Activitats d'avaluacié continuada

Titol Pes Hores ECTS Resultats d'aprenentatge

Habilitats suaus 10% 0 0 1,5,8,9, 11




Portafoli de I'estudiant 55% 0 0 2,3,4,5,6,7,8,9,10,11,12, 13

Test teoric i practic individual 35% 4 0,16 2,3,4,5,6,7,8,9,10,11,12,13

El sistema d'avaluacio esta organitzat en tres activitats principals. Hi haura, a més, un examen de recuperacio.
Els detalls de les activitats sén:

Activitats d'avaluacio principals

® Portafoli de I'estudiant (55%): treball fet i presentat per I'alumne al llarg del curs. Cap de les activitats
d'avaluacié individuals representara més del 50% de la nota final.

® Prova tedrica i practica individual (35%): hi haura un examen al final d'aquest modul. Consistira en una
o dues quiestions de seleccié multiple o de resposta curta per part del professorat del modul.

® Habilitats toves (10%): assisténcia, puntualitat i participacié activa a classe.

Examen de recuperacio

Per poder participar en el procés de recuperacio, I'alumnat haura d'haver participat préviament en com a
minim I'equivalent a dos tergos de la nota final del modul en activitats d'avaluacié. El professorat informara
dels procediments i terminis per al procés de recuperacio. Cal notar que les habilitats toves no poden
recuperar-se.

No avaluable

L'alumnat sera qualificat com a "No avaluable" quan el pes de l'avaluacié en qué ha participat sigui inferior a
I'equivalent al 67% de la nota final del modul.

Avaluacio Unica

Aquesta assignatura/modul no preveu el sistema d'avaluacio Unica.

Bibliografia

El professorat recomanara la bibliografia actualitzada a cada sessi¢ d'aquest modul, i els enllagos estaran
disponibles a I'Area de I'Estudiant del lloc web oficial del MSc Bioinformatics.

Programari

El professorat recomanara el programari actualitzat a cada sessi6é d'aquest modul, i els enllagos estaran
disponibles a I'Area de I'Estudiant del lloc web oficial del MSc Bioinformatics.

Grups i idiomes de l'assignatura

La informacié proporcionada és provisional fins al 30 de novembre de 2025. A partir d'aquesta data, podreu
consultar 'idioma de cada grup a través daquest enllag. Per accedir a la informacié, caldra introduir el CODI
de l'assignatura

Nom Grup Idioma Semestre Torn

(PLABm) Practiques de laboratori (master) 1 Anglés primer quadrimestre mati-mixt



https://sia.uab.cat/servei/ALU_TPDS_PORT_CAT.html

(TEm) Teoria (master) 1 Anglés primer quadrimestre mati-mixt




