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Modalidade docente
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Prerrequisitos

Departamento

Ciencias da Computacion e Tecnoloxias da InformacionComputacién

Coordinacion

Bernardo Roca, Guillermo de Correo electronico | guillermo.debernardo@udc.es

Profesorado Bernardo Roca, Guillermo de Correo electronico | guillermo.debernardo@udc.es
Santos Reyes, Jose jose.santos@udc.es
Web moodle.udc.es

Descricion xeral

A materia introduce estructuras de datos, algoritmos e ferramentas avanzadas para o procesamento de secuencias
bioléxicas. En particular introdicense técnicas de compresion e representacion sucinta de secuencias bioloxicas, grafos e

redes, e técnicas de prediccion de estrutura de proteinas

Plan de continxencia

1. Modificaciéns nos contidos

Non hai

2. Metodoloxias

*Metodoloxias docentes que se mantefien

Mantéfiense todas as metodoloxias. O seguimento das sesions, e a realizacién do exame, seran telematicos se non fose
posible realizalos de forma presencial.

*Metodoloxias docentes que se modifican

3. Mecanismos de atencién personalizada ao alumnado
Utilizaranse os mecanismos habituais (Teams e/ou email)

4. Modificaciéns na avaliacién

Non se realizan modificacions

*Observacions de avaliacion:

5. Modificacions da bibliografia ou webgrafia

Ningunha

Competencias / Resultados do titulo

cédigo

Competencias / Resultados do titulo

Resultados da aprendizaxe

Resultados de aprendizaxe Competencias /

Resultados do titulo

Cofiecer as principais estruturas de datos usadas no estado da arte para o almacenamento compacto e auto-indexado de AP1
secuencias, e algoritmos para o seu uso. AP2
AP9
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Crear estruturas de datos comprimidas para realizar tarefas de analise e alifiamento de secuencias de forma eficiente en AP2 | BP1 @ CP6
tempo e espazo. AP3 | BP2 | CP7
AP6 BP8
AP8
Coriecer os problemas asociados a prediccion da estrutura secundaria e terciaria das proteinas e a stGa importancia, asi AP1 | BP1 | CP6
como os principais métodos de prediccién do estado da arte. AP2 CP7
AP3
APG6
AP9
Contidos
Temas Subtemas
Compresion de secuencias bioloxicas Lempel-Ziv

Compresion de graméticas

Indexacion de secuencias bioléxicas Transformada de Burrows-Wheeler

FM-index

Aplicacions en busca e ensamblaxe

Representacion sucinta de grafos e redes biol6xicas Estruturas para a representacién compacta de grafos

Representacion de redes biol6xicas

Aplicacions a secuencias bioloxicas

Prediccion de estrutura de proteinas Conceptos bésicos de proteinas

Prediccién de estrutura secundaria con métodos de aprendizaxe maquina

Métodos de prediccién de estrutura terciaria

Modelado do plegado de proteinas

Planificacion

Metodoloxias / probas Competencias / Horas lectivas Horas traballo Horas totais
Resultados (presenciais e auténomo
virtuais)

Sesion maxistral Al A2 A3 A6 A8 A9 11 11 22
Proba mixta Al A2 A3 A6 A8 A9 4 0 4

B2
Précticas a través de TIC Al A2 B1B2B8C6 10 38 48

C7
Atencién personalizada 1 0 1

*Os datos que aparecen nataboa de planificacion son de carécter orientativo, considerando a heteroxeneidade do alumnado

Metodoloxias

Metodoloxias

Descricion

Sesién maxistral

Exposicién dos contidos da materia

Proba mixta

Realizacion dunha proba final para demostrar os cofiecementos e competencias adquiridos durante as sesiéns maxistrais e
as practicas na aula

Practicas a través de
TIC

Realizacién de préacticas, individuais ou en grupo, para desenvolver os conceptos adquiridos nas clases maxistrais

Atencion personalizada

Metodoloxias

Descricion

Practicas a través de
TIC

Entre o alumnado pode haber diferenzas no nivel de cofiecemento dos algoritmos e técnicas especificas utilizados como base
para a asignatura. Prevese unha atencion personalizada para o traballo realizado nas préacticas
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Cualificacién

Proba mixta Al A2 A3 A6 A8 A9 | Constara dunha proba na que deben ser demostrados os cofiecementos e 20

B2 competencias adquiridos.

Para aprobar a materia globalmente hai que obter unha NOTA MINIMA de 1 (sobre 2)
nesta proba. Non sendo asi, a nota maxima global da materia non sera en ningn
caso superior a 4,0 e a materia considerarase suspensa.
Practicas a través de Al A2 B1 B2 B8 C6 | Os estudantes deberan entregar boletins cos resultados das préacticas realizadas ou 80

TIC Cc7 solucién aos problemas propostos.

PRIMEIRA OPORTUNIDADETeré calificacion de NON PRESENTADO calquera estudante que non realice a proba mixta.

SEGUNDA OPORTUNIDADESG poderan presentarse & segunda oportunidade aqueles estudantes que non superen a materia na primeira
oportunidade.

Na segunda oportunidade poderan recuperarse todas as practicas individuais e a proba mixta. S6 se poderan recuperar aquelas partes non
entregadas na primeira oportunidade ou nas que non se tivese acadado un 50% da cualificacion maxima. En caso de non recuperar algunha parte,
conservarase a nota obtida nesa parte na primeira oportunidade. Nas partes recuperadas, perderase a nota da primeira oportunidade e a cualificacion
sera a obtida na segunda oportunidade.

Na segunda oportunidade tera calificacion de NON PRESENTADO calquera estudante que non opte a recuperar ningunha das partes.
OPORTUNIDADE ADIANTADA:

A avaliacién na oportunidade

adiantada consistira dunha proba escrita (100% da nota final), que

recollerd os cofiecementos e competencias adquiridos durante as sesions

maxistrais e as practicas.DISPENSA ACADEMICA:

Agqueles

estudantes con matricula a tempo parcial e dispensa académica que lles

exima da asistencia &s clases deberan contactar cos docentes durante as

dlas primeiras semanas de clase para establecer as condicions de entrega

e defensa das practicas.

PRIMEIRA OPORTUNIDADEOportunidade ganar

- N. C. Jones, P. A. Pevzner (2004). An introduction to bioinformatics algorithms. MIT Press

- A. Tramontano (2006). Protein structure prediction: Concepts and Applications. Wiley-VCH

- V. Mé&kinen, D. Belazzougui, F. Cunial, A..Tomescu (2015). Genome-scale algorithm design. Cambridge University
Press

- T.K. Attwood, D.J. Parry-Smith (2002). Introduccién a la bioinformética. Pearson educacion

Estruturas de datos e algoritmia para secuencias bioloxicas/614522013
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(*)A Guia docente é o documento onde se visualiza a proposta académica da UDC. Este documento é plblico e non se pode modificar,
salvo casos excepcionais baixo a revision do érgano competente dacordo coa normativa vixente que establece o proceso de elaboracion

de guias
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