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	SEMESTRE
	CRÉDITOS
	CARÁCTER
	TIPO DE ENSEÑANZA
	IDIOMA DE IMPARTICIÓN

	1º
	6
	Obligatoria
	Presencial
	Español

	MÓDULO
	1

	MATERIA
	Análisis informático en Biología de sistemas

	CENTRO RESPONSABLE DEL TÍTULO
	Escuela Internacional de Posgrado

	MÁSTER EN EL QUE SE IMPARTE
	 MÁSTER EN BIOLOGÍA MOLECULAR APLICADA A EMPRESAS BIOTECNOLÓGICAS (BIOENTERPRISE)

	CENTRo EN EL QUE SE IMPARTE LA DOCENCIA
	Facultad de Ciencias y Facultad de Farmacia 

	PROFESORES(
)

	Cuadros Celorrio, Marta

	DIRECCIÓN
	Departamento de Bioquímica y Biología Molecular III e Inmunología

Facultad de Medicina

Email: mcuadros@ugr.es 

	tutorías
	https://directorio.ugr.es/static/PersonalUGR/*/show/7cfb4e0ee9d3da6f6666692d7e3fe4a9 

	del Val Muñoz, María Coral

	DIRECCIÓN
	UGR. Departamento de Ciencias de la Computación e Inteligencia Artificial
E.T.S. de Ingenierías Informática y de Telecomunicación
Email: delval@ugr.es

	tutorías
	http://decsai.ugr.es/index.php?p=profesores

	Ramírez Rodrigo, Hilario

	DIRECCIÓN
	UGR. Departamento de Bioquímica y Biología Molecular I

Facultad de Ciencias
Email: hilario@ugr.es 

	tutorías
	https://directorio.ugr.es/static/PersonalUGR/*/show/6b741fe9d64c0ced20001b8e264bf21b

	Suárez García, Antonio

	DIRECCIÓN
	Departamento de Bioquímica y Biología Molecular II
Facultad de Farmacia

Email: asuarez@ugr.es 

	tutorías
	https://directorio.ugr.es/static/PersonalUGR/*/show/4798d68aceaf20682efd903d68910501v 

	BREVE DESCRIPCIÓN DE CONTENIDOS (SEGÚN LA MEMORIA DE VERIFICACIÓN DEL TÍTULO)

	· Bases de datos Biológicos de ADN y proteínas

· Criterios para la evaluación de la información en los repositorios públicos

· Uso de Web Services y APIS para la búsqueda remota en bases de datos

· Sistemas de acceso a bases de datos

· Métodos de preprocesamiento y normalización de datos de microarrays

· Clustering y Biclustering para la obtención de módulos de co-expresión en datos de microarrays. 

· Agregado e integración de información procedente de otras fuentes de datos biológicas (bio-ontologías -GO-, bio-pathways -KEGG-, etc.) para el enriquecimiento de los resultados del análisis de arrays.

· Conocimientos básicos de Unix/Linux

· Herramientas para realizar minería de bases de datos biomédicas

· Cartografía e infografía molecular de proteínas. Coordenadas atómicas. Geometría del enlace peptídico.
· Hidrofobicidad y topología básica de las proteínas. 

· Métodos de predicción de la estructura secundaria de las proteínas y función

· Caracterización de redes biológicas

· Estrategias de simulación y técnicas bioinformáticas aplicadas a la biología de sistemas

	TEMARIO DETALLADO DE LA ASIGNATURA

	Bloque 1:

•
Qué es la Bioinformática?

•
Principales bases de datos en Biología: Ensembl, NCBI

•
Proyecto Genoma Humano

•
Introducción a los polimorfismos
Bloque 2:

•
Introducción a la Biología de Sistemas

•
Ciencias -ómicas

•
Genómica y Transcriptómica

•
Microarrays: diseño, utilidades, data mining

•
Sistemas de secuenciación masiva: metodologías, utilidades, data mining
Bloque 3:
· Introducción al uso de Linux:

· Gestión básica del SO Linux

· Gestión de Proceso

· Sistema de Ficheros

· Ordenes avanzadas (shell scripting)

· Comparación de Secuencias

· Búsquedas Locales y Globales

· Alineamiento a pares

· Alineamientos múltiples

· Búsquedas en bases de Datos: Blast, Fasta, BLAT, Psi-Blast, 

· Perfiles de Gribskov y Modelos Ocultos de Markov

· Análisis de proteínas

· Análisis de Dominios de proteínas: BLOCKS, búsqueda de patrones, PHI-BLAST, PSSM

· Análisis de Dominios estructurales: SCOP, CATH, FSSP

· Análisis de la estructura secundaria de una proteina: EMBOSS; Jpred, TMHMM

Bloque 4:

· Modelado y simulación de sistemas biológicos: modelos analíticos, modelos numéricos, modelos estocásticos. 
Taller: ejemplos de simulación de procesos adaptativos.
· Trabajo con entornos de programación de alto nivel. Conceptos básicos: programación estructurada, programación dirigida a objetos (OOP). 

Taller: Desarrollo de aplicaciones y algoritmos básicos para el cálculo de parámetros estructurales de proteínas: distancias de enlace, ángulos de enlace y ángulos de torsión
· Implementación de algoritmos de análisis estructural de proteínas basadas en el Protein Data Bank. Desarrollo modular de funciones, librerías y estructuras de datos.

Taller: Desarrollo de una librería básica de funciones de análisis estructural de proteínas

· Análisis de similitud estructural de proteínas basado en el cálculo de RMSD. Modelos predictivos. Desarrollo de aplicaciones comerciales. Portabilidad y entornos multiplataforma. Escalado de proyectos.

Taller: Desarrollo y validación de una herramienta de predicción de enlaces disulfuro en péptidos y proteínas 

	BIBLIOGRAFÍA

	· “Structural Bioinformatics: An Algorithmic Approach”. Forbes J. Burkowski. Chapman and Hall/CRC Eds.; 1ª edición (2008).

· “Computational Structural Biology: Methods and Applications”. Torsten Schwede and Manuel C. Peitsch. World Scientific Publishing Company. 1ª edición (2008).

· “Visual software tools for bioinformatics”. Timothy Arndt. Journal of Visual Languages and Computing & Computing, 19 (2008) 291–301
· “Protein Geometry: Volumes, Areas, and Distances”. M Gerstein, F M Richards (2001) International Tables for Crystallography (Volume F, Chapter 22.1.1, pages 531-539; M Rossmann & E Arnold, editors).
· “An Integrated Approach to the Analysis and Modeling of Protein Sequences and Structures. I. Protein Structural Alignment and a Quantitative Measure for Protein Structural Distance”. An-Suei Yang and Barry Honig. J. Mol. Biol. (2000) 301, 665-678.

	ENLACES RECOMENDADOS (OPCIONAL)

	• Sociedad Española de Genética (SEG): http://www.segenetica.es/   

• Herencia mendeliana en el hombre (OMIM): http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=omim  

• GeneCards: http://www.genecards.org/  

• National Center for Biotechnology Information (NCBI): http://www.ncbi.nlm.nih.gov  

• Bases de datos del NCBI: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Entrez/index.html  

• PubMed: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=PubMed  

• Medline: http://medlineplus.nlm.nih.gov/medlineplus/  

• Centro Nacional de Biotecnología (CNB): http://www.cnb.uam.es  

• Instituto Europeo de Bioinformática (EBI): http://www.ebi.ac.uk  

• The Institute for Genome Research: http://www.jcvi.org/  

• Science On-Line: http://www.sciencemag.org  

• Nature On-Line: http://www.nature.com 
• Base de datos structural de proteínas (pdb): http:// www.rcsb.org 

· Entorno de programación estructurada Lazarus: http:// www.lazarus-ide.org 

· Protein Data Bank(PDB): http://www.rcsb.org/pdb/home/home.do 

•
European Molecular Biology Laboratory (EMBL): http://www.embl.de/services/index.html 
•
ExPASY Proteomics Server: http://us.expasy.org/tools/ 

	METODOLOGÍA DOCENTE

	ACTIVIDAD FORMATIVA

HORAS
PRESEN-CIALIDAD (%)
SISTEMA DE EVALUACIÓN

Clases de teoría y asistencia a conferencias. Análisis de casos.
50
40
SE1, SE2, SE4
Clases Prácticas 

70
80
SE1, SE2, SE4

Seminarios y/o exposición de trabajos, discusión de los trabajos prácticos.
30
40
SE3, SE4
Ver significado SE en: http://masteres.ugr.es/bioenterprise/pages/info_academica/index
· 

	EVALUACIÓN (INSTRUMENTOS DE EVALUACIÓN, CRITERIOS DE EVALUACIÓN Y PORCENTAJE SOBRE LA CALIFICACIÓN FINAL, ETC.)

	Los sistemas de evaluación y calificación se describen en: http://masteres.ugr.es/bioenterprise/pages/info_academica/index 

	

	ESCENARIO A (ENSEÑANZA-APRENDIZAJE PRESENCIAL Y NO PRESENCIAL)

	ATENCIÓN TUTORIAL 

	HORARIO

(Según lo establecido en el POD)
	HERRAMIENTAS PARA LA ATENCIÓN TUTORIAL

(Indicar medios telemáticos para la atención tutorial)

	Salvo excepciones, la atención tutorial se llevará a cabo dentro del horario establecido en el POD y las eventuales actualizaciones a que obligue el escenario semipresencial y que, en todo caso, serán accesibles en los enlaces proporcionados al principio de esta guía.
	La atención tutorial se llevará a cabo, a petición del alumno, mediante  videoconferencia, empleando para ello las plataformas sugeridas por el propio CSIRC de la UGR (Google Meet, Zoom o cualquier otra que eventualmente pudiera habilitase a tal efecto) . Se contempla además la posibilidad de que una parte de las tutorías puedan ser de tipo colectivo

	MEDIDAS DE ADAPTACIÓN DE LA METODOLOGÍA DOCENTE

	· Toda la docencia que deba impartirse de forma no presencial se llevará a cabo, siempre que sea posible, en las franjas horarias establecidas, mediante difusión en “streaming” síncrono y a través de las plataformas de videoconferencias sugeridas en cada momento por el CSIRC. Las clases serán grabadas y se harán accesibles a los alumnos mediante enlaces compartidos en la nube(Google Drive o equivalente) que serán activos durante todo el periodo activo de la asignatura, con autorización de visionado y descarga restringida.

· Durante la difusión de las clases, se emplearán “pizarras” compartidas (además de los habituales documentos y proyecciones tipo PowerPoint) que serán empleadas “en directo” por el profesor, al objeto de aumentar la interactividad de la clase y el potencial didáctico del medio empleado. Se emplearán para ello tabletas gráficas y el software adecuado (Microsoft Whiteboard, inkodo o software equivalente). Se procurará que tanto estas “pizarras” como los documentos y proyecciones empleados estén asimismo disponibles para su posterior consulta en diferido.

· La plataforma Prado se adoptará como el medio estándar para el intercambio de materiales docentes, entrega de trabajos, informes y actividades y como lugar común de interacción con (y entre) los alumnos mediante el chat y los tablones de anuncios, avisos y convocatorias. De común acuerdo entre los profesores y los alumnos, este medio podrá ser complementado con otros, que se estimen oportunos.

	MEDIDAS DE ADAPTACIÓN DE LA EVALUACIÓN (Instrumentos, criterios y porcentajes sobre la calificación final)

	Convocatoria Ordinaria

	Los instrumentos y criterios de evaluación seguirán siendo los mismos que los previstos en la situación de normalidad académica. No obstante, y en función del desarrollo de los acontecimientos, los porcentajes de ponderación de cada instrumento de evaluación podrán modificarse convenientemente. Si esta circunstancia se produjera, los alumnos serían informados del cambio tan pronto como fuese posible. En ningún caso, además, se introducirán cambios de criterio una vez transcurridas las dos terceras partes del periodo académico asociado a cada uno de los módulos de la asignatura. 

	Convocatoria Extraordinaria

	Se emplearán idénticos criterios a lo mencionado para la Convocatoria Ordinaria en el escenario A

	Evaluación Única Final

	Se emplearán, en principio, los mismos criterios, según se contempla en el enlace mencionado anteriormente: http://masteres.ugr.es/bioenterprise/pages/info_academica/index
En caso de efectuarse prueba escrita, se llevará a cabo mediante la herramienta de evaluación de Prado-Examen

	ESCENARIO B (SUSPENSIÓN DE LA ACTIVIDAD PRESENCIAL)

	ATENCIÓN TUTORIAL 

	HORARIO

(Según lo establecido en el POD)
	HERRAMIENTAS PARA LA ATENCIÓN TUTORIAL

(Indicar medios telemáticos para la atención tutorial)

	Salvo excepciones, la atención tutorial se llevará a cabo dentro del horario establecido en el POD y las eventuales actualizaciones a que obligue el escenario no presencial y que, en todo caso, serán accesibles en los enlaces proporcionados al principio de esta guía.
	La atención tutorial se llevará a cabo, a petición del alumno, mediante  videoconferencia, empleando para ello las plataformas sugeridas por el propio CSIRC de la UGR (Google Meet, Zoom o cualquier otra que eventualmente pudiera habilitase a tal efecto) . Se contempla además la posibilidad de que una parte de las tutorías puedan ser de tipo colectivo

	MEDIDAS DE ADAPTACIÓN DE LA METODOLOGÍA DOCENTE

	· Por la naturaleza de la asignatura, tanto la docencia teórica como la docencia práctica puede ser virtualizada en su totalidad si ello fuese necesario, sin menoscabo grave de sus objetivos, competencias o temario. La estrategia que se emplearía para ello sería muy parecida a la sugerida para el escenario semipresencial: las clases se impartirán en las franjas horarias establecidas, mediante difusión en “streaming” preferiblemente síncrono y a través de las plataformas de videoconferencias sugeridas en cada momento por el CSIRC. Las clases serán grabadas y se harán accesibles a los alumnos para su consulta en diferido mediante enlaces compartidos en la nube(Google Drive o equivalente), que serán activos durante todo el periodo activo de la asignatura, con autorización de visionado y descarga restringida.

· Del mismo modo que en el escenario A, durante la difusión de las clases, se emplearán “pizarras” compartidas (además de los habituales documentos y proyecciones tipo PowerPoint) que serán empleadas “en directo” por el profesor, al objeto de aumentar la interactividad de la clase y el potencial didáctico del medio empleado. Se emplearán para ello tabletas gráficas y el software adecuado (Microsoft Whiteboard, inkodo o software equivalente). Se procurará que tanto estas “pizarras” como los documentos y proyecciones empleados estén asimismo disponibles para su posterior consulta en diferido.

· También en este caso, la plataforma Prado se adoptará como el medio estándar para el intercambio de materiales docentes, entrega de trabajos, informes y actividades y como lugar común de interacción con (y entre) los alumnos mediante el chat y los tablones de anuncios, avisos y convocatorias. De común acuerdo entre los profesores y los alumnos, este medio podrá ser complementado con otros, que se estimen oportunos.

	MEDIDAS DE ADAPTACIÓN DE LA EVALUACIÓN (Instrumentos, criterios y porcentajes sobre la calificación final)

	Convocatoria Ordinaria

	Los instrumentos y criterios de evaluación seguirán siendo los mismos que los previstos en la situación de normalidad académica. No obstante, y en función del desarrollo de los acontecimientos, los porcentajes de ponderación de cada instrumento de evaluación podrán modificarse convenientemente. Si esta circunstancia se produjera, los alumnos serían informados del cambio tan pronto como fuese posible. En ningún caso, además, se introducirán cambios de criterio una vez transcurridas las dos terceras partes del periodo académico asociado a cada uno de los módulos de la asignatura.

	Convocatoria Extraordinaria

	Se emplearán idénticos criterios a lo mencionado para la Convocatoria Ordinaria para este escenario B

	Evaluación Única Final

	Se emplearán idénticos criterios a lo mencionado para la Convocatoria Ordinaria para este escenario B


GUIA DOCENTE DE LA ASIGNATURA (∾)


Análisis informático en Biología de sistemas	Curso 2020-2021


(Fecha última actualización: 15/07/2020)


(Fecha de aprobación en Comisión Académica del Máster: 20/07/2020)








� Consulte posible actualización en Acceso Identificado > Aplicaciones > Ordenación Docente


(∾) Esta guía docente debe ser cumplimentada siguiendo la “Normativa de Evaluación y de Calificación de los estudiantes de la Universidad de Granada” (http://secretariageneral.ugr.es/pages/normativa/fichasugr/ncg7121/!)
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