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RESULTADOS DE APRENDIZAJE

Conocimientos:

K2. Identificar los métodos estadisticos y computacionales y los modelos matematicos que permiten resolver problemas en los
campos de la biologia molecular, la genémica, la investigacion médica y la genética de poblaciones.

K3. Identificar los fundamentos matematicos, las teorias informaticas, los esquemas algoritmicos y los principios de organizacién de la
informacion aplicables al modelado de sistemas bioldgicos y a la resolucidn eficiente de problemas bioinformaticos mediante el disefio
de herramientas computacionales.

K4. Integrar los conceptos ofrecidos por los lenguajes de programacion de mayor uso en el ambito de las Ciencias de la Vida para
modelar y optimizar estructuras de datos y construir algoritmos eficientes, relacionandolos entre si y con sus casos de aplicacién.

K5. Identificar la naturaleza de las variables bioldgicas que es preciso analizar, asi como los modelos matematicos, los algoritmos y
las pruebas estadisticas adecuadas para desarrollar y evaluar analisis estadisticos y herramientas computacionales.

Habilidades:

S2. Analizar computacionalmente secuencias de ADN, ARN y proteinas, incluyendo analisis comparativos de genomas, usando la
computacion, las matematicas y la estadistica como herramientas basicas de la bioinformatica.

S3. Resolver problemas en los campos de la biologia molecular, la gendmica, la investigacion médica y la genética de poblaciones
mediante la aplicacion de métodos estadisticos y computacionales y modelos matematicos.

S4. Elaborar herramientas especificas que permitan la resoluciéon de problemas sobre la interpretacién de datos bioldgicos y
biomédicos, incluyendo visualizaciones complejas.

S8. Enfrentarse a la toma de decisiones, y defenderlas con argumentos, en la resolucién de problemas de las areas de biologia, asi
como, dentro de los ambitos adecuados, las ciencias de la salud, las ciencias de la computacién y las ciencias experimentales.

Competencias:

C3. Comunicarse de forma oral y escrita con otras personas, en lengua inglesa, sobre los resultados del aprendizaje, de la elaboracién
del pensamiento y de la toma de decisiones.

C6. Detectar deficiencias en el propio conocimiento y superarlas mediante la reflexion critica y la eleccion de la mejor actuacion para
ampliar este conocimiento.

METODOLOGIAS DOCENTES

Las clases seran principalmente expositivas. También habra sesiones practicas y de practica con Python.
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OBJETIVOS DE APRENDIZAJE DE LA ASIGNATURA

1.Aplicar modelos de aprendizaje profundo a datos bioldgicos y biomédicos, seleccionando y adaptando arquitecturas como redes
convolucionales, recurrentes y transformers para resolver problemas especificos en bioinformatica y bioingenieria.

2.Preprocesar, representar y analizar datos biomédicos heterogéneos (imagenes médicas, secuencias bioldgicas, sefiales fisioldgicas),
empleando herramientas computacionales modernas y buenas practicas de programacion cientifica.

3.Interpretar y evaluar el rendimiento de modelos de deep learning en contextos biomédicos, utilizando métricas adecuadas y
comprendiendo las limitaciones y riesgos éticos del uso de inteligencia artificial en biomedicina.

HORAS TOTALES DE DEDICACION DEL ESTUDIANTADO

Tipo Horas Porcentaje
Horas aprendizaje auténomo 90,0 60.00
Horas grupo grande 30,0 20.00
Horas grupo pequeio 30,0 20.00

Dedicacion total: 150 h

CONTENIDOS

Introduccion al aprendizaje profundo en bioinformatica y bioingenieria

Descripcion:
Introduccién al aprendizaje profundo en bioinformatica y bioingenieria, tipos de datos bioldgicos y herramientas de software para
flujos de trabajo de aprendizaje efectivos.

Perceptrones multicapa: fundamentos del aprendizaje profundo

Descripcion:

Una introduccion a los componentes fundamentales del aprendizaje profundo a través de perceptrones multicapa (MLP), que
abarca la arquitectura de red, las funciones de activacion, la propagaciéon hacia adelante y hacia atras y su papel en el modelado
de relaciones no lineales complejas en datos bioldgicos.

Analisis de imagenes biomédicas con CNN

Descripcion:
Este moddulo explora las redes neuronales convolucionales (CNN) para analizar imagenes biomédicas, centrandose en tareas de
extraccion de caracteristicas, clasificacion y segmentacion en aplicaciones como patologia, radiologia y microscopia.

Modelado de series temporales y secuencias biolégicas con RNN

Descripcion:
Una mirada en profundidad a las redes neuronales recurrentes (RNN) y sus variantes para modelar datos bioldgicos secuenciales
y temporales, incluidas series de tiempo, senales fisioldgicas y secuencias de nucleétidos o proteinas.

Transformadores y mecanismos de atencion para secuencias bioldgicas

Descripcion:
Introduccién a los mecanismos de atencidn y arquitecturas de transformadores, enfatizando su efectividad para capturar
dependencias de largo alcance en secuencias bioldgicas para tareas como prediccidon de estructuras y anotacion funcional.
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Arquitecturas de codificador-decodificador

Descripcion:
Disefio y aplicacion de modelos codificadores-decodificadores para transformar, anotar y generar secuencias bioldgicas y datos
biomédicos, con énfasis en RNN y variantes de transformadores, integracion de atencidn y tareas de modelado de secuencias del

mundo real.

Modelos de lenguaje y PNL en bioinformatica y biomedicina

Descripcion:

Este mddulo explora cémo se aplican los modelos de lenguaje a textos biomédicos y secuencias bioldgicas, lo que permite tareas
como el reconocimiento de entidades nombradas, la clasificacion de documentos y la anotacion funcional a través de modelos
previamente entrenados como BioBERT, DNABERT vy transformadores de secuencias de proteinas.

ACTIVIDADES

Clases teoricas

Objetivos especificos:
1,2

Dedicacién: 70h
Grupo grande/Teoria: 25h
Aprendizaje auténomo: 45h

Laboratorios

Objetivos especificos:
2,3

Dedicacion: 75h
Grupo mediano/Practicas: 30h
Aprendizaje autonomo: 45h

Parcial.

Dedicacion: 2h
Actividades dirigidas: 2h

Examen Final

Dedicacion: 3h
Actividades dirigidas: 3h
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SISTEMA DE CALIFICACION

La evaluacién del curso es la siguiente:
- 30% corresponde a trabajos practicos (en parejas),
- 70% consiste en dos examenes tedricos parciales, uno parcial (35%) y otro final (35%).

Informacion sobre la recuperacion:

Se puede recuperar.

Solo los alumnos que, tras la evaluacion, obtengan una calificacioén igual o superior a 3 podran realizar el examen de reevaluacién. En
el examen de reevaluacién (R) sélo se reevalla la parte tedrica y la nota de reevaluacidén en este caso serd 70%R mas 30% de los
trabajos practicos realizados durante el curso

BIBLIOGRAFIA
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- Bharath Ramsundar, Peter Eastman, Pat Walters, Vijay Pande. Deep Learning for the Life Sciences. O'Reilly Media, Inc., ISBN
9781492039839.

- Tiago Antdo. Bioinformatics with Python Cookbook. ISBN 978-1789344691.
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