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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 edicion de carpetas y ficheros).

Objetivos

Los objetivos generales de este médulo son la aplicacién 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.

Resultados de aprendizaje

® CAO01 (Programar con eficacia y precision para la resolucion de problemas bioinformaticos de distinta
complejidad.) Programar con eficacia y precision para la resolucién de problemas bioinformaticos de
distinta complejidad.

® CAO02 (Proponer soluciones bioinformaticas a problemas complejos participando en equipos
multidisciplinares.) Proponer soluciones bioinformaticas a problemas complejos participando en
equipos multidisciplinares.

® KAO1 (Describir los conceptos fundamentales de programacion, algoritmica y organizacioén de la
informacion que se aplican en Bioinformatica.) Describir los conceptos fundamentales de
programacion, algoritmica y organizacion de la informacion que se aplican en Bioinformatica.

® KAO2 (Identificar los principales esquemas algoritmicos y sus casos de aplicaciéon en Bioinformatica.)
Identificar los principales esquemas algoritmicos y sus casos de aplicacién en Bioinformatica.

® KAO03 (Explicar los fundamentos y procedimientos de los métodos de acceso, analisis y mineria de



datos en Bioinformatica, destacando su utilidad para el manejo eficiente e interpretacion de grandes
volumenes de secuencias bioldgicas.) Explicar los fundamentos y procedimientos de los métodos de
acceso, analisis y mineria de datos en Bioinformatica, destacando su utilidad para el manejo eficiente e
interpretacion de grandes volumenes de secuencias biologicas.

® SAO01 (Resolver problemas de indole biolégica aplicando conceptos de programacioén y el uso de
librerias bioinformaticas especializadas (como BioPython o Bioconductor), garantizando la fiabilidad del
codigo y la interpretacion bioldgica de los resultados.) Resolver problemas de indole bioldgica
aplicando conceptos de programacion y el uso de librerias bioinformaticas especializadas (como
BioPython o Bioconductor), garantizando la fiabilidad del cédigo y la interpretacién bioldgica de los
resultados.

® SAO02 (Aplicar los esquemas algoritmicos principales y algunas de sus variantes en la resolucién de
problemas bioinformaticos.) Aplicar los esquemas algoritmicos principales y algunas de sus variantes
en la resolucion de problemas bioinformaticos.

® SAO03 (Integrar el acceso a grandes bases de datos biolégicas con infraestructuras locales y sistemas
Cloud, combinando los algoritmos necesarios.) Integrar el acceso a grandes bases de datos bioldgicas
con infraestructuras locales y sistemas Cloud, combinando los algoritmos necesarios.

Contenidos

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 manipulacion de datos
Redirecciones, tuberias vy filtros

Shell scripts en Bash

2. Lenguajes de programacion

Introduccion a R

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

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. Herramientas y librerias en bioinforméatica

Herramientas para la visualizacion de datos
Introduccion a Biopython

Introduccion a NumPy y Pandas

Actividades formativas y Metodologia

Resultados de

Titulo Horas ECTS i
Trabajo realizado en el aula 20 0,8

Soluciéon de problemas en el aula 14 0,56

Trabajo realizado de forma semanal sobre los entregables y materiales 83 3,32

proporcionados

Trabajo realizado en el laboratorio 12 0,48

Trabajo realizado en el laboratorio a partir de las lecturas recomendadas 15 0,6

La metodologia combinara el trabajo en el aula, la solucion 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 |A: 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 y mostrar los prompts que se utilizaron. La falta de
transparencia en el uso de la |A 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 actuacion del profesorado y de evaluacion de
la asignatura o médulo.



Evaluacion

Actividades de evaluacion continuada

Titulo Peso Horas ECTS Resultados de aprendizaje

Trabajo en el laboratorio 30% 3 0,12 CAO01, CA02, KAO1, KAO2, SA01,
SA02, SA03

Evaluacion del trabajo realizado por el alumnado durante  10% 1 0,04 CAO01, CA02, KAO1, KA02

el modulo

Examen final 60% 2 0,08 CAO01, CA02, KAO1, KAO2, KAO3,
SA02

La metodologia combinara el trabajo en clase, la solucién de problemas en clase, el trabajo autbnomo 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 moédulo.

Esta asignatura/modulo no contempla el sistema de evaluacién unica.

La realizacién de cualquier irregularidad en un acto de evaluacion (fraude académico, plagio o uso indebido de
la 1A, salvo que este uso esté autorizado expresamente a la guia docente), que pueda conducir a una
variacion significativa de la calificacion, supone que este acto se calificara con un 0. En caso de que la guia
docente prevea que para superar la asignatura sea requisito imprescindible haber obtenido una nota minima
en este acto de evaluacion o que se produzcan varias irregularidades en los actos de evaluaciéon de una
misma asignatura, la calificacion final de esta asignatura es 0. Al margen de esto, se podra instruir un proceso
disciplinario al estudiante que incurra en alguna de estas irregularidades.
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Paginas web de referencia

® http://mscbioinformatics.uab.cat
® https://cv.uab.cat

Recursos de bioinformatica e informatica en la biblioteca electronica dela UAB

® http://www.uab.cat/biblioteques/trobador
® http://pagines.uab.cat/bctdigital/

Software

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

Jupyter Notebook / PyCharm
Matplotlib/Seaborn

Numpy/Pandas

Grupos e idiomas de la asignatura
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Tipo de docencia Grupo Idioma Semestre Turno

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

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