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El curso ya ha sido impartido: Si_ X No

1. Indicar modalidad: (Optativo, Seminario, curso regular (con profesor invitado)
Curso regular

2. Titulo: Se sugiere que sea conciso y refleje el contenido general

Bioinformatica y bioestadistica Il: analisis de algoritmos en bioinformatica usados en el
analisis de motivos de DNA, analisis de secuencias de HT, de métodos de clustering, analisis
de macromoléculas y procesamiento de lenguaje natural.

3. Tutor responsable:

Nombre completo Julio Collado y Heladia Salgado

6. Descripcidén del curso

El objetivo del curso es comprender a profundidad los principales algoritmos usados en bioinformatica
para: el andlisis de motivos, andlisis de secuencias generadas por métodos high throughput (HT),
métodos de clustering, métodos de procesamiento de lenguaje natural en gendmicas y analisis de
macromoléculas.

Introduccion al Uso del Cluster

Profesor: Alfredo Hernandez (AH)

Objetivo: Repasar las funcionalidades del sistema operativo unix.
e Comandos para el manejo de procesos

e Comandos para el manejo del cluster

Modulo: Analisis de datos de secuenciacion masiva

Profesor: Leonardo Collado Torres (LCT)

Objetivo: Durante el curso los alumnos recibirdn una introduccion a las tecnologias de secuenciacion utilizadas en la
actualidad, asi como la gran variedad de experimentos que con ellos pueden realizarse. Entenderan las ventajas y limitantes
que presenta esta tecnologia. En la parte practica, utilizaran salidas reales de secuenciadores actuales. Evaluaran la calidad
de los datos y los filtros que conviene usar para optimizar los datos para diferentes aplicaciones. Aprenderan a usar
R/Bioconductor y diversos programas en Linux para procesar los datos y hacerles preguntas de relevancia biologica.
Especificamente realizaran analisis de calidad, ensamble de novo, mapeo, anotacion y expresion diferencial.

Modulo: Algoritmos de busqueda y descubrimiento de motivos de DNA

Profesor: Jacques van Helden (JVH)

Objetivo: Se explican los algoritmos y la estadistica detras de las herramientas de analisis de secuencias de DNA.
Especificamente se revisaran algoritmos para la busqueda y descubrimiento de sitios de union de reguladores




transcripcionales. Durante el curso se utilizaran bases de datos de regulacion y la herramienta Regulatory Sequence Analysis
Tools (http://embnet.ccg.unam.mx/rsa-tools/).

Médulo: Algoritmos en bioinformatica estructural
Profesor Invitado: Dr. José Arcadio Farias Rico (JFR)
Objetivo: Conocer los principales algoritmos para el estudio y prediccion de la estructura de proteinas y ADN.

Modulo: Algoritmos de agrupamiento de datos (Clustering)
Profesor: Arturo Medrano Soto (AMS)
Objetivo: Conocer los métodos de agrupamiento de datos asi como sus ventajas y desventajas.

Modulo: Algoritmos de aprendizaje supervisado

Profesor: Carlos-Francisco Méndez-Cruz (CMC)

Objetivo: el alumno reconocera las principales técnicas y métodos de procesamiento de lenguaje natural para el analisis
automatico de literatura cientifica en biomedicina. Ademas, implementard un pipeline para clasificaciéon automatica de
articulos cientificos.

Mddulo: Introduccion a la Ciencia de Datos

Profesor: Carlos-Francisco Méndez-Cruz (CMC)

Objetivo: Al finalizar el curso, el alumno serd capaz de aplicar diversas técnicas de andlisis de datos, visualizacion y
programacion para resolver un problema relacionado con las ciencias gendmicas a partir de un conjunto de datos.

Planificaciéon y Organizacion
Julio Collado, Heladia Salgado
¢ Revision de retroalimentacion del curso por parte de la direccion de la LCG
e Reuvision de temas de vanguardia en bioinformatica para actualizar el contenido del curso.
e Revision y discusién con investigadores colaboradores sobre el Contenido del Curso
e Busqueda y seleccién de profesores invitados
Seleccioén de ayudantes.
Presentacion del Plan del Curso a profesores invitados y ayudantes.
Solicitud de infraestructura computacional para el curso y sus moédulos.
Logistica para traer profesores invitados extranjeros expertos en el area, cuando son clases presenciales.
Seguimiento del curso junto con los ayudantes
Calificar Acta del curso
Solicitud de constancias de participacion
Lecciones aprendidas del curso

7. Caracteristicas para la imparticion del curso :

Lugar donde se realizara |Licenciatura en Ciencias Gendémicas

Duracion en horas por 116 horas

sesion y numero de 4 horas diarias de lunes a viernes por 4 semanas (80 hrs.)
sesiones 12 sesiones de 3 horas del médulo de Ciencia de Datos (36 hrs.)
Disponibilidad de Si_X_ No

impartirlo por

videoconferencia

8. Método de evaluacion:

Por favor incluya en este apartado el % de la contribucion relativa de:

Participacion en clase

Presentaciéon en clase



http://embnet.ccg.unam.mx/rsa-tools/

Proyecto de investigacion

Trabajos

Otros

Cada modulo tiene un porcentaje igual para cubrir entre todos el 100%.
La calificacion final del alumno, se obtiene sumando los porcentajes
obtenidos en cada médulo.

Cada Profesor del modulo indicara la forma de evaluacion, pero en
general se toma en cuenta la participacion, las tareas y proyectos.
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