4. Planificacion de las ensenanzas

Cadigo del plan de estudios: 1326

4.1 Estructura basica de las ensenanzas

Tipos de materia N° créditos ECTS

Ob Obligatorias 30
Op Optativas 0
PE Practicas Externas 0
TFM Trabajo Fin de Master (obligatorio en Master) 0

Créditos totales 30

4.2 Organizacion temporal de las asignaturas

PRIMER CURSO

PRIMER CUATRIMESTRE

Cédigo Asignatura Tipo ECTS Curso

208078 A1l. Programacion en Python orientada a Obligatoria(OB) 3 Primero
Biologia Molecular Computacional

208079 A2. Herramientas computacionales para Obligatoria(OB) 3 Primero
bioinformatica: UNIX, expr. regulares y shell
script

208080 AS3. Estructura, funcién y analisis Obligatoria(OB) 3 Primero
bioinformatico de genomas

208081 A4. Uso de bases de datos bioldgicas Obligatoria(OB) 3 Primero

208082 A5. Programacion en R aplicada a Obligatoria(OB) 3 Primero

bioinformatica

Total ECTS 15

SEGUNDO CUATRIMESTRE

Cdodigo | Asignatura Tipo ECTS Curso




208083 | B1. Andlisis de secuenciacion de DNA: Obligatoria(OB) 3 Primero
genomas y epigenética

208084 | B2. Analisis de secuenciacion de RNA: Obligatoria(OB) 3 Primero
transcriptomica

208085 | B3. Métodos estadisticos en bioinformatica Obligatoria(OB) 3 Primero
usando R

208086 | B4. Bioinformatica Estructural: secuencias, Obligatoria(OB) 3 Primero
estructuras e interacciones de proteinas

208087 | B5. Visualizacion de datos bioldgicos Obligatoria(OB) 3 Primero

Total ECTS 15

Cédigo Asignatura Tipo ECTS Curso
Total ECTS 0
SEGUNDO CURSO

PRIMER CUATRIMESTRE

Cdodigo | Asignatura

Tipo

ECTS

Curso

Total ECTS

SEGUNDO CUATRIMESTRE

Cadigo Asignatura

Tipo

ECTS

Curso

Total ECTS

Cédigo

Asignatura

Tipo

ECTS

Curso

Total ECTS

TERCER CURSO




PRIMER CUATRIMESTRE

Cdédigo | Asignatura Tipo

ECTS

Curso

Total ECTS

SEGUNDO CUATRIMESTRE

Cadigo Asignatura Tipo

ECTS

Curso

Total ECTS

Cdodigo | Asignatura Tipo

ECTS

Curso

Total ECTS

4.3 Estructura en base a itinerarios formativos (si los hubiese)




4.4 Descripcion detallada de las asignaturas

ASIGNATURAS PRIMER CURSO

Asignatura: Al. Programacion en Python orientada a Biologia Molecular Cddigo: 208078

Computacional

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3  Curso: Primero  Cuatrimestre: Primero
Idiomas de imparticién: Espariol

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 100 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 0 %

Profesores

N° Identificacion Interno/Externo  N° ECTS Impartidos

Antonio Sanchez Puente 70891699H Externo 3

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cédigo
Conocimientos o contenidos | Se busca que el estudiante se familiarice con los conceptos CON5
(C) basicos de programacion, fundamentales tanto para trabajar en

equipo con técnicos informaticos como para comprender la
algoritmia bioinformatica y las herramientas relacionadas.

Habilidades o Destrezas (HD) | Se busca dar una formacion basica que permita al estudiante DES1
poder interpretar codigo asi como realizar pequefios programas o
adaptaciones, asi como sentar los cimientos para aquellos
estudiantes que quieran profundizar mas en la programacion.

Habilidades o Destrezas (HD) | Interpretar las paginas de manual y de definicién de funciones e DES4
interfaces de Python.

Tabla de evaluacion

Prueba Tipo % Ponderado
Trabajos e informes Final 80
Evaluacion Continua Continua 20

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguiente contenidos 1. Lenguajes de
programacion: introduccién a Python 2. Variables: tipos, asignacion y operaciones basicas. 3. Entrada y Salida.
Escritura/lectura de archivos. Formatos. 4. Colecciones: vectores, cadenas, conjuntos. Representacién de secuencias. 5.
Control de flujo: condiciones y bucles 6. Funciones. 7. Colecciones avanzadas: matrices y diccionarios. Representacién
de expresion 8. Bibliotecas. El entorno Scipy. Numpy. Matplotlib. BioConductor




Asignatura: A2. Herramientas computacionales para bioinformatica: UNIX, Cadigo: 208079

expr. regulares y shell script

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3  Curso: Primero  Cuatrimestre: Primero
Idiomas de imparticién: Espariol

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 100 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 0 %

Profesores

N° Identificacién Interno/Externo  N° ECTS Impartidos

Rodrigo Santamaria Vicente 70879303L Interno 3

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cédigo

Habilidades o Destrezas (HD) | Finalmente, aprenderan a almacenar protocolos de érdenes UNIX DES1
en archivos de shell script.

Conocimientos o contenidos | Se busca que el estudiante se familiarice con los conceptos CON5
(Q) basicos de los sistemas operativos UNIX, fundamentales para
trabajar en servidores con grandes voliumenes de datos y para
manejar muchas de las herramientas bioinformaticas existentes.

Habilidades o Destrezas (HD) | El estudiante también aprendera a manejar paginas de manual de DES4
UNIX y otros tipos de documentacién relativa a érdenes de
terminal

Habilidades o Destrezas (HD) | El estudiante obtendra los conocimientos necesarios para DES5

conectarse y compartir informacion con un servidor remoto y
navegar en un sistema operativo tipo UNIX.

Habilidades o Destrezas (HD) | Asimismo, conocera las érdenes bésicas del sistema de archivos y DES2
edicion de textos, asi como las técnicas para concatenar érdenes y
para buscar patrones de texto.

Tabla de evaluacion

Prueba Tipo % Ponderado
Evaluacion Continua Continua 10
Trabajos practicos Continua 90

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguiente contenidos 1. Sistemas
operativos: introduccion a UNIX y GNU/Linux 2. Terminales y servidores: conexion, intercambio de informacién (ssh,
sftp, scp, wget) 3. Navegando UNIX: sistema de rutas, informacién (permisos, propiedad), manejo de archivos, y edicion




de texto (nano) 4. Expresiones regulares: basqueda (grep) y modificacion (sed, awk) 5. Tuberias: concatenacion de
ordenes (|) y deriva de datos (>, >>, 2>) 6. Shell script: variables, bucles, ejecucion




Asignatura: A3. Estructura, funcién y analisis bioinformatico de genomas Cédigo: 208080

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3  Curso: Primero  Cuatrimestre: Primero
Idiomas de imparticién: Espariol

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 100 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 0 %

Profesores

Nombre Apellidos N° Identificacién Interno/Externo  N° ECTS Impartidos
Laura Durén Prieto 53396720N Externo 1.3
Francisco Antequera Marquez 6972635R Externo 04
Alicia Garcia Martinez 44915632) Externo 1.3

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cadigo
Conocimientos o contenidos | También adquirird competencia en la construccion de librerias de CON6
(C) DNA para su posterior secuenciacion masiva y en la interpretacion

de datos gendmicos tanto a nivel bioldgico como a nivel de su
relevancia Biomédica.

Conocimientos o contenidos | El estudiante adquirira una vision integrada de la I6gica con la que CON4
(C) la informacion codificada en los genomas dirige el funcionamiento
de los organismos. Este conocimiento es imprescindible para dar
un sentido bioldgico a los datos que seran analizados con las
herramientas estadisticas y computacionales de las demas
asignaturas.

Tabla de evaluacion

Prueba Tipo % Ponderado
Trabajos e informes Final 80
Evaluacion Continua Continua 20

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguiente contenidos: 1. Naturaleza de la
informacion genética y epigenética y de la diversidad y evolucion de los genomas 2. Estructuray funcion del genoma
humano y de sus alteraciones en situaciones patolégicas 3. Métodos de secuenciacién genémica, visualizacion y
andlisis bioinformatico de los resultados 4. Metagendmicay epigenémica 5. Disefio y edicidon de genomas. Biologia de
sistemas y biologia sintética




Asignatura: A4. Uso de bases de datos bioldgicas Cédigo: 208081

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3  Curso: Primero  Cuatrimestre: Primero
Idiomas de imparticién: Espariol

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 80 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 20 %

Profesores

Nombre Apellidos N° Identificacién Interno/Externo  N° ECTS Impartidos

Santiago José Bueno Fortes 70903174Q Externo 3

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cédigo
Conocimientos o contenidos | También obtendra un conocimiento preciso de las diferentes bases CON2
(C) de datos publicas que son referencia en cada ambito de la biologia

molecular.
Habilidades o Destrezas (HD) | Sera capaz de efectuar consultas avanzadas en cada una de ellasy DES2

de manejar los diferentes tipos de resultados que se obtienen,
tanto en pantalla como en ficheros.

Conocimientos o contenidos | el estudiante obtendra un conocimiento basico de la estructura CON2
(C) interna de las bases de datos relacionales, asi como algunos
conceptos de otro tipo de bases de datos (no relacionales,
orientadas a grafos, etc.).

Habilidades o Destrezas (HD) | Podra acceder de forma automatizada a aquellos sistemas que DES1
proporcionen servicios web, implementado dicho acceso en
diferentes lenguajes de programacion.

Tabla de evaluacion

Prueba Tipo % Ponderado
Evaluacion continua Continua 20
Trabajos e informes Final 80

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguiente contenidos: 1. Bases de datosy
sistemas de informacién: arquitectura de los sistemas de informacién, modelo relacional, SQL, otros paradigmas. 2.
Repositorios publicos: NCBI (Gene, Pubmed, GEO, SRA, etc.), EMBL-EBI (Ensembl, ArrayExpress, Reactome, PDB,
Expression Atlas, etc.), UniProt (SwissProt, TTEMBL, Proteomes, etc.), KEGG, etc. 3. Anotaciones y ontologias:
estructuracion del conocimiento, vocabularios controlados, Gene Ontology, OLS, OBO. 4. Acceso automatizado:
ficheros de datos, formatos, servicios web, acceso mediante lenguajes de programacion.




Asignatura: A5. Programacion en R aplicada a bioinformatica Cddigo: 208082

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3  Curso: Primero  Cuatrimestre: Primero
Idiomas de imparticién: Espariol

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 100 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 0 %

Profesores

Nombre Apellidos N° Identificacién Interno/Externo  N° ECTS Impartidos

Carlos Prieto Sanchez 70865013N Externo 3

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cédigo

Habilidades o Destrezas (HD) | Se aprendera a realizar y ejecutar programas en R, a través de DES1
RStudio u otros entornos de desarrollo.

Habilidades o Destrezas (HD) | Se aprenderd a manejar e interpretar la ayuda de las funciones de DES4
los paquetes de CRAN-R y Bioconductor

Conocimientos o contenidos | El estudiante aprendera la adaptacion de los conceptos CON5
(C) informaticos basicos adaptados a R, en especial respecto a bucles

(sapply y derivados), la programacion matricial y las bibliotecas mas

utilizadas
Conocimientos o contenidos | Se introduciran algunos conceptos estadisticos basicos que CON1
(Q) serviran de enlace con la asignatura de Estadistica (B3)

Tabla de evaluacion

Prueba Tipo % Ponderado
Evaluacion continua Continua 20
Entrega de trabajos e informes Final 80

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguiente contenidos 1. Lenguajes de
programacion: introduccién a Python 2. Variables: tipos, asignacion y operaciones basicas. 3. Entrada y Salida.
Escritura/lectura de archivos. Formatos. 4. Colecciones: vectores, cadenas, conjuntos. Representacién de secuencias. 5.
Control de flujo: condiciones y bucles 6. Funciones. 7. Colecciones avanzadas: matrices y diccionarios. Representacion
de expresion 8. Bibliotecas. El entorno Scipy. Numpy. Matplotlib. BioConductor




Asignatura: B1. Anilisis de secuenciacion de DNA: genomas y epigenética Cédigo: 208083

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3 Curso: Primero Cuatrimestre: Segundo
Idiomas de imparticién: Espariol

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 80 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 20 %

Profesores

N° Identificacién Interno/Externo  N° ECTS Impartidos
Laura Duran Prieto 53396720N Externo 1.5
Alicia Garcia Martinez 44915632) Externo 1.5

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cadigo

Habilidades o Destrezas (HD) | Ademas, el estudiante adquirird competencias para la DES4
determinacién de diferentes alteraciones a nivel genémico y
epigendmico, asi como para su posterior interpretacién.

Conocimientos o contenidos | Como resultados de aprendizaje el estudiante tendra un CON6
(C) conocimiento y capacidad amplia para manejar datos de
secuenciacién masiva.

Habilidades o Destrezas (HD) | En particular serad capaz de evaluar su calidad, ensamblarlos y DES2
alinearlos contra genomas de referencia, evaluar la calidad de los
alineamientos y determinar su cobertura.

Tabla de evaluacion

Prueba Tipo % Ponderado
Evaluacion Continua Continua 15
Trabajos e informes Final 85

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguiente contenidos Datos de
secuenciacion masiva: formatos (FASTQ), fabricantes y repositorios (GEO, SRA) Generacion del entorno analitico:
maquinas virtuales, Unix, Conda, R y dependencias. Evaluacién de calidad (fastQC), trimming. Alineamiento contra
genomas de referencia: transformada de Burrows-Wheeler y Bowtie2, generacion de indices, calidad del alineamiento
(RSeqC) Aplicacion de pipelines para la deteccidén de variantes germinales y somaticas, INDEL y otras variantes
estructurales. Variacidn del nimero de copias (CNV) y regiones minimas comunes (MCR) Introduccién a los estudios
poblacionales (GWAS) Introduccion al andlisis de prevalencia celular y clonalidad Modificaciones epigendmicas y
secuenciacién masiva: ATAC-seq, methyl-seq y ChIP-Seq Metagendmica: alineamiento contra multiples genomas de
referencia




Asignatura: B2. Analisis de secuenciacion de RNA: transcriptémica Cédigo: 208084

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3 Curso: Primero Cuatrimestre: Segundo
Idiomas de imparticién: Espariol

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 80 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 20 %

Profesores

N° Identificacién Interno/Externo  N° ECTS Impartidos

Narciso Martin Quijada 70896858W Externo 3

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cédigo
Conocimientos o contenidos | Conocimiento de las tecnologias de secuenciacion transcriptomica CON6
(C) mas extendida (RNA-seq) sin perjuicio de comprender tecnologias

anteriores como los microarrays u otras tecnologias actuales

hermanas.
Habilidades o Destrezas (HD) | Aplicacion de la teoria computacional y estadistica subyacente a DES1

cualquier conjunto de datos que represente abundancia, ya sea en
genomica, protedmica o transcriptémica, o incluso en otras
disciplinas.

Habilidades o Destrezas (HD) | Utilizacion de las bibliotecas y herramientas de andlisis de datos DES4
de RNA-seq, desde el alineamiento y la cuantificacién hasta el
analisis de expresidn diferencial, coexpresion y enriquecimiento

funcional.
Tabla de evaluacion
Prueba Tipo % Ponderado
Evaluacion Continua Continua 10
Trabajos e informes Final 90

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguiente contenidos: 1. Tecnologias de
medida de la transcripcion: microarrays, NGS (RNA-seq), Nanoporos 2. Expresion: la matriz de expresion, repositorios,
calidad de la medida, réplicas. 3. Andlisis de expresion: fold change y significatividad estadistica, expresion diferencial,
coexpresion, enriquecimiento funcional. 4. RNA-Seq: alineamiento, calidad del alineamiento, cuantificacién y
normalizacién, cuasi-alineamiento, herramientas especificas y particularidades del andlisis expresion diferencial. 5.
Metatranscriptémica: breve introduccién. En cada apartado se realizaran practicas con tecnologias y soluciones
concretas acordes al estado actual de arte.




Asignatura: B3. Métodos estadisticos en bioinformatica usando R Cédigo: 208085

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3 Curso: Primero Cuatrimestre: Segundo
Idiomas de imparticién: Espariol

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 80 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 20 %

Profesores

N° Identificacién Interno/Externo  N° ECTS Impartidos

José Manuel Sanchez Santos 07870414K Interno 3

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cédigo
Conocimientos o contenidos | El estudiante adquirira una capacidad y conocimientos amplios CON1
(C) para analizar estadisticamente datos de expresion émica

Habilidades o Destrezas (HD) | Sera capaz de aplicar la teoria estadistica subyacente a cualquier DES1

conjunto de datos que represente abundancia, ya sea en
genomica, protedmica o transcriptémica, y manejara con soltura
en el software R las principales herramientas estadisticas de
analisis de datos 6micos.

Tabla de evaluacion

Prueba Tipo % Ponderado
Trabajos e informes Final 80
Evaluacion continua Continua 20

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguiente contenidos: 1. Conceptos basicos
de Estadistica y Distribuciones de Probabilidad. 2. Contrastes de hipétesis estadisticas. Comparaciones multiples. 3.
Enfoques clasicos para el analisis de datos. 4. Andlisis de la varianza (ANOVA). 5. Modelos lineales. 6. Analisis
multivariantes.




Asignatura: B4. Bioinformatica Estructural: secuencias, estructuras e Cédigo: 208086

interacciones de proteinas

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3 Curso: Primero Cuatrimestre: Segundo
Idiomas de imparticion: Espaiiol, Inglés

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 80 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 20 %

Profesores

Nombre Apellidos N° Identificacion Interno/Externo  N° ECTS Impartidos

Javier De Las Rivas Sanz 15949000H Externo 3

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cédigo

Habilidades o Destrezas (HD) | Asi mismo obtendra capacidades para analizar e interpretar la DES4
estructura terciaria derivada, a través de modelos y
visualizaciones, asi como para comprender las relaciones entre
proteinas y entre proteinas y otras moléculas, y su relacion con el
disefo de farmacos.

Conocimientos o contenidos | El estudiante tendra un conocimiento y capacidad amplia para CON4
(C) analizar, comparar y clasificar secuencias de proteinas.

Tabla de evaluacion

Prueba Tipo % Ponderado
Evaluacion Continua Continua 20
Trabajos e informes Final 80

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguiente contenidos 1. Protein sequence
alignment: search for homologous using BLAST, PsiBLAST algorithms 2. Substitution matrices (PAM, BLOSUM) and
score methos for sequence alignment. Sensitive homology detection using HMMER 3. Multiple Sequence alignmens
(MSA\): Clustal, T-coffee 4. Protein motifs and domains: PROSITE, PFAM, InterPro 5. Protein structural prediction:
secondary structures, accessibility, remote 3D structural prediction (threading) 6. Public Repositories of 3D structural
data: Protein Data Bank and Electron Microscopy Data Bank (EMDB) 7. Protein 3D structural analysis and
classification: structural databases CATH, SCOP), structural comparison 8. Protein 3D structural modeling




Asignatura: B5. Visualizacion de datos biolégicos Cédigo: 208087

Caracter: Obligatoria(OB) ECTS: 3 Curso: Primero Cuatrimestre: Segundo
Idiomas de imparticién: Espariol

Porcentajes de moldalidad de imparticion
e Presencial: 80 %
e Virtual: 0%
e Hibrido: 20 %

Profesores

N° Identificacién Interno/Externo  N° ECTS Impartidos

Roberto Therén Sanchez 07976246F Interno 3

Resultados de aprendizaje previstos

Tipo de resultado Descripcion Cédigo
Conocimientos o contenidos | El estudiante adquirira los conceptos basicos de la representacion CON3
(C) de informacidn para el analisis de datos.

Habilidades o Destrezas (HD) | Sera capaz de elegir la mejor técnica de representacién en funcién DES6

de la tarea de andlisis que se esté considerando, asi como de
interpretar adecuadamente las distintas representaciones que se
utilizan dentro de los flujos de trabajo propios del analisis de datos
de expresion dmica.

Habilidades o Destrezas (HD) | El estudiante estara familiarizado con dendrogramas (filogenia), DES6
heatmaps, boxplots, MAplots, volcano plots (expresion), logos y
navegadores gendmicos (secuencia)

Tabla de evaluacion

Prueba Tipo % Ponderado
Examen final Final 40
Evaluacién Continua Continua 10
Trabajos e informes Final 50

Descripcion de contenidos

Para obtener los resultados de aprendizaje previstos, se planea impartir los siguientes contenidos: 1. Fundamentos
tedricos: psicologia de la percepcidn, visualizacién de la informacion, analitica visual ~ Visualizacién en bioinformatica.
2. Cémo explicar mediante datos 3. Manipulacién de datos 4. Eleccién de técnicas y herramientas para visualizar datos
5. Visualizacion de patrones 6. Visualizacién de proporciones 7. Visualizacién de relaciones 8. Disefiar con un
propdsito 9. Laboratorio de visualizacién para datos bioldgicos







