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Prerrequisitos
Para el desarrollo general del curso, se recomienda tener un nivel B2 de inglés o similar.

Para el médulo de programacién es muy recomendable tener nociones basicas de Linux como usuario
(conocer las herramientas basicas de gestion y edicién de carpetas y ficheros).

Objetivos y contextualizacién

Los objetivos generales de este modulo son la aplicacion de las herramientas y técnicas basicas para el
desarrollo en esta area. Se trabajan las capacidades de resolver retos y adaptarse a las tecnologias y
paradigmas de la bioinformatica.

Competencias

® Disefar y aplicar la metodologia cientifica en la resolucién de problemas.

® |dentificar las necesidades bioinformaticas de los centros de investigacién y las empresas del sector de
la biotecnologia y la biomedicina.

® Poseer y comprender conocimientos que aporten una base u oportunidad de ser originales en el
desarrollo y/o aplicacién de ideas, a menudo en un contexto de investigacion.

® Que los estudiantes posean las habilidades de aprendizaje que les permitan continuar estudiando de
un modo que habra de ser en gran medida autodirigido o autbnomo.

® Trabajar individualmente y en equipo en un contexto internacional y multidisciplinario.



® Utilizar sistemas operativos, programas y herramientas de uso comun en bioinformatica, asi como,
manejar plataformas de computo de altas prestaciones, lenguajes de programacion y analisis
bioinformaticos.

Resultados de aprendizaje

1. Disefar, analizar y evaluar las prestaciones de infraestructuras paralelas y grandes volumenes de
datos.
Disefiar y aplicar la metodologia cientifica en la resolucion de problemas.
3. Gestionar plataformas paralelas y bases de datos bioinformaticas de acuerdo a las necesidades
existentes.
4. ldentificar las ventajas y limitaciones de la bioinformatica y la importancia de la aplicacion de nuevas
tecnologias computacionales en investigaciones émicas.
5. Implementar algoritmos y técnicas de calculo estadistico, para la gestion de grandes volumenes de
datos.
6. Iniciarse en la creacion, conexion, edicion y consulta de bases de datos.
7. Poseer y comprender conocimientos que aporten una base u oportunidad de ser originales en el
desarrollo y/o aplicacién de ideas, a menudo en un contexto de investigacion.
8. Que los estudiantes posean las habilidades de aprendizaje que les permitan continuar estudiando de
un modo que habra de ser en gran medida autodirigido o auténomo.
9. Trabajar individualmente y en equipo en un contexto internacional y multidisciplinario.
10. Utilizar los lenguajes de programacion en Bioinformatica R y Python.

N

Contenido
1. Linux (comandos y shell scripting)

Comandos basicos, manejo a nivel de usuario, gestion de software y sistema de ficheros
Herramientas de procesamiento de texto y manipulaciéon de datos

Redirecciones, tuberias Yy filtros

Shell scripting en Bash

2. Lenguajes de programacion

Introduccion a la programacion en Python para Bioinformatica

Variables, expresiones, tipos de datos, operadores, construcciones programaticas y contextos
Funciones, modulos y subrutinas

Programacion recursiva

Entrada/Salida

Depuracién de codigo

Otros lenguajes de programacion: R

3. Estructuras de datos y procesamiento de datos

Estructuras de datos basicas (cadenas, listas, tuplas, conjuntos y dictionarios)
Estructuras de datos anidadas y objetos

Arboles y grafos

Modelado y representacion de datos en bioinformatica

Formatos basicos en bioinformatica (FASTQ, SAM, VCF)

Expresiones regulares

4. Algoritmos en bioinformatica

Introduccion a la complejidad algoritmica
Algoritmos de divide y venceras



5. Herramientas y librerias en bioinformatica

Herramientas para la visualizacion de datos
Introduccién a Biopython
Introduccion a NumPy y Pandas

Actividades formativas y Metodologia

Resultados de

Titulo Horas ECTS S ——
Tipo: Dirigidas

Solucion de problemas en el aula 14 0,56 2,5,8,7
Trabajo realizado en el aula 20 0,8 1,2,3,5,8,7
Trabajo realizado en el laboratorio 12 0,48 2,3,4,5,7,9

Tipo: Supervisadas

Trabajo realizado en el laboratorio a partir de las lecturas recomendadas 15 0,6 2,4,8,7,9

Tipo: Auténomas

Trabajo realizado de forma semanal sobre los entregables y materiales 83 3,32 1,2,5,8,9
proporcionados

La metodologia combinara el trabajo en el aula, la solucién de problemas en el aula de forma supervisada, el
trabajo en el aula de forma no supervisada y el trabajo a realizar de forma individual a partir de las lecturas
recomendadas y entregas a realizar. Se utilizara una plataforma virtual para la entrega de los informes de los
trabajos.

Uso restringido de IA: Para esta asignatura, se permite el uso de tecnologias de Inteligencia Artificial (I1A) de
manera limitada. Para las practicas de laboratorio, los estudiantes pueden resolver dudas genéricas con
herramientas de IA, pero NO pueden entregar trozos de cédigo generados por estas herramientas. En la
memoria de las practicas de laboratorio se debera identificar claramente la ayuda recibida por estas
herramientas, especificar las herramientas utilizadas e incluir una reflexion critica sobre cémo estas han
influido en el proceso y el resultado final de la actividad. La falta de transparencia en el uso de la IA en las
actividades evaluable se considerara una falta de honestidad académica y podra conllevar una penalizacion
parcial o total en la nota de la actividad, o sanciones mayores en casos de gravedad.

Nota: se reservaran 15 minutos de una clase dentro del calendario establecido por el centro o por la titulacién
para que el alumnado rellene las encuestas de evaluacién de la actuacién del profesorado y de evaluacion de
la asignatura o modulo.

Evaluacién

Actividades de evaluacién continuada

Resultados de
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Titulo Peso Horas ECTS aprendizaje

Evaluacion del trabajo realizado por el alumnado durante el 10% 1 0,04 2,4,5,8,9

moédulo

Examen final 60% 2 0,08 2,87

Trabajo en el laboratorio 30% 3 0,12 1,2,3,4,5,6,8,9,10

La metodologia combinara el trabajo en clase, la soluciéon de problemas en clase, el trabajo auténomo en el
laboratorio y fuera del mismo. Se utilizaran las plataformas virtuales para el seguimiento del curso. Ninguna de
las actividades de evaluacion individuales representara mas del 50% de la nota final.

Examen de recuperacion

Para poder participar en el proceso de recuperacion, el alumnado debera previamente haber participado en
como minimo el equivalente a dos tercios de la nota final del médulo en actividades de evaluacion. El
profesorado informara de los procedimientos y plazos para el proceso de recuperacion. Notese que las
actividades realizadas dentro de clase de forma continua no pueden recuperarse.

No evaluable

El alumnado sera calificado como "No evaluable" cuando el peso de la evaluacién en la que ha participado
sea inferior al equivalente al 67% de la nota final del modulo.

Esta asignatura/modulo no contempla el sistema de evaluacién unica.
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Recursos de bioinformatica e informatica en la biblioteca electronica dela UAB
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Software

Linux (Ubuntu, Bash, linux-tools, etc)
Python 3.x

Jupyter Notebook / PyCharm
Matplotlib/Seaborn

Numpy/Pandas

Grupos e idiomas de la asignhatura

La informacién proporcionada es provisional hasta el 30 de noviembre de 2025. A partir de esta fecha, podra
consultar el idioma de cada grupo a través de este enlace. Para acceder a la informacién, sera necesario
introducir el CODIGO de la asignatura

Nombre Grupo Idioma Semestre Turno

(PLABm) Practicas de laboratorio (master) 1 Inglés primer cuatrimestre manafa-mixto

(TEm) Teoria (master) 1 Inglés primer cuatrimestre manafia-mixto



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

