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Guía docente
270540 - TEB - Técnicas y Herramientas Bioinformáticas

Última modificación: 12/07/2022
Unidad responsable: Facultad de Informática de Barcelona
Unidad que imparte: 723 - CS - Departamento de Ciencias de la Computación.

Titulación: MÁSTER UNIVERSITARIO EN INGENIERÍA INFORMÁTICA (Plan 2012). (Asignatura optativa).

Curso: 2022 Créditos ECTS: 3.0 Idiomas: Catalán, Castellano

PROFESORADO

Profesorado responsable: XAVIER MESSEGUER PEYPOCH

Otros:

COMPETENCIAS DE LA TITULACIÓN A LAS QUE CONTRIBUYE LA ASIGNATURA

Específicas:
CDG1. Capacidad para la integración de tecnologías, aplicaciones, servicios y sistemas propios de la Ingeniería Informática, con
carácter generalista, y en contextos más amplios y multidisciplinares.
CTE7. Capacidad para comprender y poder aplicar conocimientos avanzados de computación de altas prestaciones y métodos
numéricos o computacionales a problemas de ingeniería.
CTE9. Capacidad para aplicar métodos matemáticos, estadísticos y de inteligencia artificial  para modelar, diseñar y desarrollar
aplicaciones, servicios, sistemas inteligentes y sistemas basados en el conocimiento.

Genéricas:
CG4.  Capacidad  para  el  modelado  matemático,  cálculo  y  simulación  en  centros  tecnológicos  y  de  ingeniería  de  empresa,
particularmente  en  tareas  de  investigación,  desarrollo  e  innovación  en  todos  los  ámbitos  relacionados  con  la  Ingeniería  en
Informática.

Transversales:
CTR4. USO SOLVENTE DE LOS RECURSOS DE INFORMACIÓN: Gestionar la adquisición, la estructuración, el análisis y la visualización
de datos e información del ámbito de la ingeniería informática y valorar de forma crítica los resultados de esta gestión.

Básicas:
CB6. Que los estudiantes sepan aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad de resolución de problemas en entornos nuevos o
poco conocidos dentro de contextos más amplios (o multidisciplinares) relacionados con su área de estudio.

METODOLOGÍAS DOCENTES

El curso se propone con 16 horas de clases teóricas, para comprender los fundamentos teóricos de las técnicas utilizadas, y las 10h
de sesiones de laboratorio para conocer las herramientas principales.

Las sesiones teóricas (y de problemas) se daran pizarra con diapositivas ..

Las sesiones de laboratorio se dedicaran a prácticar con los programas diseñados para cada tema.

OBJETIVOS DE APRENDIZAJE DE LA ASIGNATURA
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HORAS TOTALES DE DEDICACIÓN DEL ESTUDIANTADO

Tipo Horas Porcentaje

Horas aprendizaje autónomo 48,0 64.00

Horas grupo grande 13,5 18.00

Horas grupo pequeño 13,5 18.00

Dedicación total: 75 h

CONTENIDOS

Algoritmos y estructuras eficientes de búsqueda

Descripción:
Se verán los algoritmos más eficientes de búsqueda de patrones en función del alfabeto, y de la longitud y el número de los
patrones. También se explicarán estructuras de datos muy útiles para comparar genomas como elossuffix trees. Finalmente se
estudiarán estrategias para hacer búsquedas en textos muy largos (Gb).

Alineamiento de secuencias

Descripción:
Se explicará el algoritmo de programación dinámica y su aplicación para calcular la distancia de edición entre dos palabras, para
realizar búsquedas aproximada en un texto y para encontrar el mejor alineamiento entre dos secuencias. Finalmente se estudiará
el alineamiento de múltiples secuencias.

Búsquedas en bases de datos: BLAST

Descripción:
Se estudiarán los fundamentos computacionales y estadísticos del algoritmo BLAST y su uso para realizar búsquedas aproximadas
en bases de datos.

Algoritmos filogenéticos

Descripción:
Se explicarán los algoritmos fundamentales que nos permiten estimar la evolución de los individuos de una misma especie.

Modelos ocultos de Markov

Descripción:
Se explicarán los Modelos Ocultos de Markov y casos en que son aplicados en bioinformática.
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SISTEMA DE CALIFICACIÓN

La nota final (NF) tiene dos contribuciones: una nota de laboratorio (NL) que califica los informes que los alumnos han entregado
sobre los ejercicios propuestos en el laboratorio y una nota de examen (NE) resultado de un examen final.

Así la nota final (NF) será:
NF = NE * 0.7 + NL * 0.3
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