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REQUISITOS (ASIGNATURAS O MATERIAS CUYO CONOCIMIENTO SE PRESUPONE)

Tener conocimientos de programacion y fundamentos en Biologia Molecular y Celular, y/o de Bioquimica.

RESULTADOS DEL PROCESO DE FORMACION Y APRENDIZAJE

RA4: Ser capaces de usar métodos apropiados para llevar a cabo estudios y resolver problemas del ambito
biomédico, en consonancia con su nivel de conocimiento. La investigacion implica la realizacion de busquedas
bibliogréficas, el disefio y ejecucion de practicas experimentales, la interpretacion de datos, la seleccion de la mejor
propuesta y la comunicacion de los conocimientos, ideas y soluciones en el &mbito de su campo de estudio. Puede
requerir la consulta de bases de datos, normas y procedimientos de seguridad.

RAS5: Adquirir conocimientos medios-avanzados de la ingenieria y de las ciencias biomédicas, asi como demostrar
una comprension de los aspectos tedricos y practicos y de la metodologia de trabajo en su campo de estudio.

CB1: Que los estudiantes hayan demostrado poseer y comprender conocimientos en un area de estudio que parte de
la base de la educacion secundaria general, y se suele encontrar a un nivel que, si bien se apoya en libros de texto
avanzados, incluye también algunos aspectos que implican conocimientos procedentes de la vanguardia de su campo
de estudio.

CB2: Que los estudiantes sepan aplicar sus conocimientos a su trabajo o vocacion de una forma profesional y posean
las competencias que suelen demostrarse por medio de la elaboracion y defensa de argumentos y la resolucion de
problemas dentro de su &rea de estudio.

CB3: Que los estudiantes tengan la capacidad de reunir e interpretar datos relevantes (normalmente dentro de su
area de estudio) para emitir juicios que incluyan una reflexién sobre temas relevantes de indole social, cientifica o
ética.

CB4: Que los estudiantes puedan transmitir informacion, ideas, problemas y soluciones a un publico tanto
especializado como no especializado.

CG2: Capacidad para disefar, redactar y desarrollar proyectos cientifico-técnicos en el &mbito de la ingenieria
biomédica.

CG4: Capacidad de resolver problemas con iniciativa, toma de decisiones, creatividad, y de comunicar y transmitir
conocimientos, habilidades y destrezas, comprendiendo la responsabilidad ética, social y profesional de la actividad
del ingeniero biomédico. Capacidad de liderazgo, innovacion y espiritu emprendedor.

CG7: Redactar, representar e interpretar documentacion cientifico-técnica.

CG12: Capacidad para resolver problemas formulados matematicamente aplicados a la biologia, fisica y quimica,
empleando algoritmos numéricos y técnicas computacionales.

CG16: Capacidad de manejo y "mining" de datos obtenidos a través de tecnologias "0micas" empleando técnicas
bioinforméaticas. Aplicaciones en Biologia y Medicina.

ECRT18: Capacidad de aplicar diferentes técnicas computacionales a resolver problemas complejos tipicos de la
biologia y la medicina. Capacidad de aplicar la informacion obtenida de bases de datos para la resolucion de
problemas biomédicos.

CT1: Capacidad de comunicar los conocimientos oralmente y por escrito, ante un publico tanto especializado como no
especializado.

CT2: Capacidad de establecer una buena comunicacion interpersonal y de trabajar en equipos multidisciplinares e
internacionales.

CT3: Capacidad de organizar y planificar su trabajo tomando las decisiones correctas basadas en la informacién
disponible, reuniendo e interpretando datos relevantes para emitir juicios dentro de su area
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de estudio.

OBJETIVOS

Introduccion a los fundamentos del aprendizaje-maquina para aplicaciones biomédicas, con especial énfasis en el
analisis de datos en gendémica. Técnicas de aprendizaje supervisado y no supervisado, extraccion y selecciéon de
caracteristicas, reduccion de dimensionalidad, regresién, clasificacién, agrupamiento, ajuste y evaluacién de modelos.
Uso de librerias y herramientas especificas de bioinformatica empleando lenguajes de programacion dinamicos y
avanzados. Aplicaciones en el alineamiento de secuencias de ADN y ARN, el plegamiento e interacciones de
proteinas y medicamentos, y la creacién de arboles filogenéticos. Se investigaran las relaciones de la investigacion en
biologia computacional con la biotecnologia

DESCRIPCION DE CONTENIDOS: PROGRAMA

Introduccion a los fundamentos del aprendizaje-maquina para aplicaciones biomédicas, con especial énfasis en el
analisis de datos en gendmica. Técnicas de aprendizaje supervisado y no supervisado, extraccion y seleccién de
caracteristicas, reduccion de dimensionalidad, regresion, clasificacion, agrupamiento, ajuste y evaluacién de modelos.
Uso de librerias y herramientas especificas de bioinformatica empleando lenguajes de programacion dindmicos y
avanzados. Aplicaciones en el alineamiento de secuencias de ADN y ARN, el plegamiento e interacciones de
proteinas y medicamentos, y la creacién de arboles filogenéticos. Se investigaran las relaciones de la investigacion en
biologia computacional con la biotecnologia

Los temas a tratar incluyen enfoques y técnicas computacionales para la busqueda de la estructura genética,
secuencia de alineacion mediante uso de programacién dindmica, prediccién del plegado y la estructura de proteinas,
interacciones de proteinas y medicamentos. Se revisaran distintos ejemplos de estudio en las distintas areas y los
estudiantes haran uso de herramientas de biologia computacional para su andlisis. Como parte de la asignatura, se
investigaran las relaciones de la investigacion en biologia computacional con la biotecnologia.

Los temas a tratar incluyen:

1. Enfoques y técnicas computacionales para la busqueda en bases de datos de secuencias, estructurales, de
expresion y su relacidon con bases de datos de enfermedad.

. Alineamiento y comparacién de secuencias mediante uso de programacion dindmica

. Prediccion de la estructura génica

. Obtencién de la secuencia proteica codificada

. Prediccién de estructura secundaria y analisis de plegamiento

. Prediccién de dominios funcionales y de unién a proteinas

. Analisis de evolucion molecular y filogenético de secuencias

. Andlisis de ligamiento y realizacién de mapas fisicos para la identificacién del gen asociado a enfermedad.
. Analisis de la estructura del genoma, bdsqueda de secuencias repetitivas y micrornas.

10. Evaluacién de la patogenicidad de variantes en enfermedad.

11. Basqueda de sitios de restriccion y generacion de vectores recombinantes in silico.
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Se revisaran distintos ejemplos de estudio en las distintas areas y los estudiantes haran uso de herramientas de
biologia computacional para su analisis.

ACTIVIDADES FORMATIVAS, METODOLOGIA A UTILIZAR Y REGIMEN DE TUTORIAS

La metodologia docente estard basada en clases presenciales e incluiré:

-Clases magistrales, donde se presentaran los conocimientos que los alumnos deben adquirir y las herramientas
bioinformaticas a utilizar. Para facilitar su desarrollo los alumnos recibiran las notas de clase y tendran textos basicos
de referencia que les facilite seguir las clases y desarrollar el trabajo posterior. Se incluird la resolucién de problemas
tipo sobre la materia impartida.

-Précticas en laboratorio computacional para la resolucién de los ejercicios mediante las herramientas bioinforméaticas
necesarias.

-Clases presenciales para la resolucion de dudas, tutorias y realizacién de las pruebas de evaluacion continua.

SISTEMA DE EVALUACION
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Peso porcentual del Examen/Prueba Final: 60
Peso porcentual del resto de la evaluacion: 40

El sistema de evaluacién incluye la evaluacion continua del trabajo del alumno (participacion en clase y 2 pruebas de
evaluacién de habilidades y conocimientos tedrico-practicos) y la evaluacion final a través de un examen tedrico-
practico en que se evaluara de forma global los conocimientos, destrezas y capacidades adquiridas a lo largo del
curso. Adicionalmente puede entregarse un proyecto de investigacion propuesto por los profesores como nota
complementaria. Los porcentajes asignados quedan definidos en los siguientes términos.

Peso porcentual del Examen Final: 60% (minima nota requerida es igual a 4)
Peso porcentual del resto de la evaluacién: 40%

BIBLIOGRAFIA BASICA

- - Lesk, A.M Introduction to Biolnformatics, Oxford University Press, Third Edition

- - Mount, DW Bioinformatics, Sequence and Genome Analysis, Cold Spring Harbor Laboratory Press, Second Edition
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