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DESTINATARIOS

El Programa est4d especialmente disefiado para aquellas
personas que estén interesadas en adquirir conocimientos
sobre Bioinformatica Aplicada al Desarrollo de
Medicamentos y que quieran asegurarse un recorrido

ascendente en esta area.

Permite conocer sobre la introduccién a la bioinformatica, los
fundamentos de biologia molecular y genética, las normas de
calidad y ética en el empleo de programas informaticos
utilizados en bioinformatica, los principios de programacion, las
estructuras de datos y algoritmos, las bases de datos y
sistemas de almacenamiento biolégicos, las tecnologias de
secuenciacion y formatos de datos, entre otros conceptos
relacionados. Ademas, al final de cada unidad didactica el/la
alumno/a encontrar4 ejercicios de autoevaluacion que le
permitira hacer un seguimiento del curso de forma autonoma.

El alumno recibird acceso a un curso inicial donde encontrara
informacion sobre la metodologia de aprendizaje, la titulacion
gue recibird, el funcionamiento del Campus Virtual, qué hacer
una vez el alumno haya finalizado e informacion sobre Grupo
Esneca Formacion. Ademas, el alumno dispondra de un
servicio de clases en directo.
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CERTIFICACION OBTENIDA

Una vez finalizados los estudios y superadas las pruebas de evaluacion, el alumno recibira
un diploma que certifica el “ MASTER EN BIOINFORMATICA APLICADA AL
DESARROLLO DE MEDICAMENTOS ", de ESNECA BUSINESS SCHOOL, avalada por
nuestra condicion de socios de la CECAP y AEEN, maximas instituciones espafiolas en

formacion y de calidad.

Los diplomas llevan el sello de Notario Europeo que da fe de la validez, contenidos y
autenticidad del titulo a nivel nacional e internacional. Ademas, dispone del reconocimiento
Cum Laude . Este distintivo lo otorga Emagister a los centros educativos y escuelas de
negocios, que hayan recibido la mejor valoracion de los servicios formativos prestados por

los estudiantes.

*El contenido del curso se encuentra orientado hacia la adquisicion de formacion tedrica
complementaria. Este curso no conduce a la obtencién de una titulacion oficial.



CONTENIDO FORMATIVO

BIOINFORMATICA

MODULO 1. INTRODUCCION A LA BIOINFORMATICA

1. Alcance
-Objetivos
-Interdisciplinariedad
2. Biologia computacional
-Simulacion y modelado de sistemas biol6gicos
3. Importancia en la ciencia moderna
-Impacto en la investigacion biomédica
-Aplicaciones

. Pioneros y desarrollo de las primeras bases de datos bioldgicas
. Hitos importantes y avances tecnol6gicos

-Proyecto del genoma humano

-Avances en tecnologias de secuenciacion

-Desarrollo de algoritmos clave
3. Impacto de la secuenciacién del genoma humano
-Descubrimientos y aportes cientificos
-Nuevas areas de investigacion y desarrollo
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1. Genbmica y transcriptomica
-Analisis de genomas completos
-Estudios de expresion génica y regulacion
2. Protedmica y metabolomica
-Identificacion y cuantificacion de proteinas
-Perfilado metabolico y vias bioquimicas
3. Biologia de sistemas
-Integraciéon de datos multidmicos
-Modelado de redes biologicas
4. Medicina personalizada y farmacogendmica
-Biomarcadores genéticos y diagnostico molecular
-Desarrollo de terapias dirigidas y farmacogenética
5. Biotecnologia y agricultura
-Mejora genética de cultivos y animales
-Biologia sintética y produccion industrial

MODULO 2. FUNDAMENTOS DE BIOLOGIA MOLECULAR Y GENETICA



1. Caracteristicas de los seres vivos
-Niveles de organizacion biolégica
2. Organismos y células
-Células procariotas
-Células eucariotas
3. Moleculas
-Acidos nucleicos: ADN y ARN
-Proteinas y enzimas
-Carbohidratos, lipidos y otras biomoléculas
4. Transmision de la informacion genética
-Replicacion del ADN
-Mecanismos de herencia

1. Cadigo genético
-Caracteristicas
2. Transcripcion
-Etapas
-Factores de transcripcion y promotores
3. Procesamiento del ARN
-Corte y empalme o splicing
-Modificaciones postranscripcionales
4. Traduccion
-Etapas
-Sintesis proteica
5. Regulacion de la expresion génica
-Regulacion a nivel transcripcional y postranscripcional
-Epigenética y modificaciones de histonas

1. Fundamentos moleculares del gen
-Estructura
-Funcion
-Mutaciones génicas

2. Cromosomas sexuales y autosomas
-Ligamiento y herencia ligada al sexo
-Trastornos ligados a los cromosomas

3. Genética clasica: leyes de Mendel
-Principios de segregacién y de asortamiento independiente

4. Otros tipos de herencia biolégica
-Herencia mitocondrial
-Herencia multifactorial

5. Genomas
-Tamafio y composicién de genomas
-Elementos genéticos moéviles

6. Secuenciacion de genomas
-Estrategias de secuenciacion

7. Gendmica comparada
-Comparacion entre especies
-Conservacion y divergencia génica

MODULO 3. NORMAS DE CALIDAD Y ETICA EN EL EMPLEO DE



PROGRAMAS INFORMATICOS UTILIZADOS EN BIOINFORMATICA

O WNE

. Unidades funcionales

-Procesador o CPU
-Memoria RAM
-Periféricos

. Arquitecturas

-Microprocesadores RISC
-Microprocesadores CISC

. Redes y comunicaciones

-Topologias de redes
-Protocolos de comunicacion

. Sistemas operativos

-Vision funcional

-Gestidon y administracion de memoria
-Sistemas de entrada y salida
-Sistemas de ficheros

. Tipos de periféricos en biotecnologia

-Equipos de laboratorio conectados

. Herramientas de navegacion

. Sistemas de almacenamiento de datos de origen bioldgico

. Sistemas de control distribuido

. Herramientas de software para disefio de bases de datos relacionales
. Bases de datos de biologia molecular

. Lenguajes y programas especializados en biotecnologia

-Programas de estadistica y representacion gréafica

-Programas relacionados con el analisis de secuencias de acidos nucleicos y otras
moléculas

-Programas relacionados con andlisis de variabilidad genética mediante
marcadores moleculares

. Herramientas de depuracion informatica
. Optimizadores de consultas

. Normas de calidad para el funcionamiento de los dispositivos y herramientas de

software

-Buenas practicas de desarrollo de software
-Validacion y verificacion de herramientas
-Documentacion y mantenimiento

. Normas de calidad para detectar anomalias en el funcionamiento del hardware y el

software
-Copias de seguridad de la informacién de los datos del equipo
-Libro de registro de las copias de seguridad

. Procesos de optimizacion y algoritmos en biotecnologia

-Optimizacién de consultas

. Administracion y seguridad en entornos informaticos

-Gestidn de usuarios y permisos
-Proteccidn contra malware y amenazas



. Findable (encontrables)
. Accessible (accesibles)
. Interoperable (interoperables)
. Reusable (reutilizables)
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1. Privacidad y proteccion de datos genéticos
-Leyes de proteccion de datos (RGPD)
-Anonimizacién y seudonimizacion
-Privacidad de la informacién genética
2. Consentimiento informado y uso de datos
3. Legislacion nacional e internacional
4. Gestidn de riesgos y seguridad informéatica
-Gestion de brechas de seguridad
-Auditorias y certificaciones
5. Etica en la gestion de la informacion genética
-Proceso éticamente adecuado de la informacion genética gestionada
-Administracion, seguridad y ética en entornos informéaticos

MODULO 4. PRINCIPIOS DE PROGRAMACION

1. Conceptos basicos
-Algoritmos
-Programas
-Lenguajes de programacion
2. Eleccién de lenguajes para bioinformatica
-Python
-R
-Perl
-Java
-Ruby
3. Importancia de la programacion en bioinformatica

1. Variables y tipos de datos
-Datos primitivos
-Datos compuestos

2. Operadores
-Aritméticos
-Relacionales
-L6gicos
-Bit a bit

3. Control de flujo
-Condicionales
-Bucles

4. Entrada y salida de datos



. Creacion y uso de funciones

. Parametros y retorno de valores

. Modularidad

. Bibliotecas estandar y personalizadas
. Reutilizacion de codigo
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. Programacion orientada a objetos
. Programacion funcional
. Programacion concurrente y paralela
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1. Entornos de desarrollo integrados
2. Uso de terminales y scripts automatizados
3. Sistemas de control de versiones

. Pruebas unitarias y funcionales
. Depuracion y manejo de errores
. Herramientas de analisis estatico y dindmico
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MODULO 5. ESTRUCTURAS DE DATOS Y ALGORITMOS

1. Listas y arrays
-Creacion y manipulacion
-Slicing y comprensién
2. Matrices
-Representacion
-Operaciones matriciales
-Aplicaciones
3. Colecciones de datos
-Uso de diccionarios en almacenamiento de datos
-Operaciones con conjuntos
-Tuplas y su inmutabilidad
4. Arboles y grafos
-Representacion y tipologias
-Aplicaciones
-Filogenia y analisis de redes biolégicas
5. Tablas hash
-Aplicaciones en busqueda rapida

1. Recorridos y busquedas
-Busqueda secuencial
-Blusqueda binaria en listas ordenadas
2. Algoritmos de busqueda en grafos
-Busqueda en anchura
-Blusqueda en profundidad



. Ordenacioén

-Bubble Sort
-Insertion Sort y Selection Sort
-Merge Sort y Quick Sort

. Algoritmos avanzados

-Programacion dinamica
-Algoritmos heuristicos

. Aplicaciones en redes bioldgicas

. Nociones bésicas de eficiencia

-Tiempo de ejecucion
-Recursos computacionales

. Notacion Big O

-Clasificacion segun la complejidad de los algoritmos
-Analisis de casos

. Analisis de algoritmos

-Optimizacién de cédigo para grandes datasets
-Paralelizacion y uso de recursos

I\/IODLJLO 6. BASES DE DATOS Y SISTEMAS DE ALMACENAMIENTO
BIOLOGICOS

N

. Modelos de datos

-Tipos
-Sistemas de gestion de bases de datos
-Lenguajes de consulta y manipulacién de datos

. Clasificacion segun el modelo de datos

. Fundamentos
. Tecnologias de almacenamiento de datos masivos

-Almacenamiento en la nube vs. local
-Sistemas de archivos distribuidos

. Impacto en bioinformatica

-Necesidades de almacenamiento

. Modelo entidad-relacion

-Identificacion de entidades y relaciones
-Creacion de diagramas entidad-relacion

. Disefio y normalizacién

-Formas normales
-Redundancias y anomalias



3. Implementacién de sistemas de gestion
-Tablas, claves primarias y foraneas
-Integridad referencial
-Consultas basicas y avanzadas en SQL
-Uso de sistemas MySQL

1. Introduccién a NoSQL
-Caracteristicas
-Tipologias
-Ventajas

2. Bases de datos orientadas a documentos
-Uso de MongoDB
-Consultas y agregaciones

3. Bases de datos de grafos
-Representacion de redes biologicas

1. Tipologias
-Bases de datos de nucleotidos
-Bases de datos de proteinas
-Bases de datos estructurales
-Bases de datos de expresién génica
-Bases de datos de variantes genéticas
-Bases de datos de vias metabdlicas y sefializacion
-Bases de datos de enfermedades genéticas
2. Acceso y recuperacion de informacion
-Herramientas de basqueda y recuperacion
-Métodos de busqueda
-Servicios web y API

MODULO 7. TECNOLOGIAS DE SECUENCIACION Y FORMATOS DE
DATOS

1. Tipos
-Secuenciacion de Sanger
-Secuenciacion de nueva generacion
-Secuenciacion de tercera generacion
2. Comparativa de tecnologias
-Lecturas cortas vs. largas
-Precision y tasa de error
-Costes y rendimiento

1. Formatos basicos
-FASTA
-FASTQ



2. Formatos para alineamientos
-SAM/BAM
-CRAM

3. Formatos para anotacion y variantes
-GFFy GTF
-VCF

1. Procesamiento y andlisis de datos de secuenciacion
-Control de calidad
-Filtrado y recorte de lecturas

2. Herramientas y pipelines comunes
-Alineamiento
-Llamado de variantes
-Analisis de expresiéon génica

3. Calidad y preprocesamiento de datos
-Identificacion de contaminantes
-Normalizacién y correccion de sesgos
-Integridad y confiabilidad de los datos

MODULO 8. ANALISIS DE SECUENCIAS

. Importancia y aplicaciones

. Tipos de secuencias biolégicas

. Gestion de errores y calidad
-Fuentes de error en secuenciacion
-Evaluacion de la calidad de las secuencias
-Herramientas para el control de calidad

4. Regiones repetitivas y mapeo multiple

-Caracteristicas de las regiones repetitivas

-Desafios en el alineamiento

-Estrategias para manejar mapeos multiples
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1. Conceptos béasicos y aplicaciones
-Similitud vs. homologia
-Matrices de sustitucion

2. Algoritmo de Needleman-Wunsch
-Alineamiento global
-Programacién dinamica

3. Algoritmo de Smith-Waterman
-Alineamiento local
-Aplicaciones y limitaciones

1. Uso de BLAST y variantes
-Tipologias
-Interpretacion de resultados



2. Alineamiento multiple
-Herramientas
-Construccion de arboles filogenéticos
3. Evaluacion de alineamientos
-Scores y e-values
-Significado biolégico de los alineamientos

. Caracteristicas
. Fundamentos de la transformada de Burrows-Wheeler
-Compresion y busqueda eficiente
-Indices FM
3. Herramientas principales
-BWA
-Bowtie y Bowtie2
4. Ventajas y desafios

N

. Caracteristicas

. Herramientas
-Minimap?2
-NGMLR
-BLASR

3. Ventajas y desafios

N

. Ensamblajes hibridos
. Mejora de la precision y cobertura

N

MODULO 9. ENSAMBLAJE DE GENOMAS

1. Estrategias

-Lecturas cortas vs. largas

-Cobertura y profundidad de secuenciacion
2. Tipos de ensamblaje

-Ensamblaje con graficos de De Bruijn

-Ensamblaje de lecturas largas y ensamblaje hibrido
3. Herramientas

-SPAdes

-Velvet

-ABySS

-Canu

-Flye

1. Generacién de contigs y scaffolds
-Uso de informacién de pares de extremos
-Técnicas de andamiaje con mapas opticos y Hi-C



2. Pulido y correccién de errores
-Herramientas de pulido
-Validacion de ensamblajes

3. Evaluacion de la calidad del ensamblaje
-Métricas
-Completitud

1. Tipos
-Anotacioén estructural
-Anotacion funcional
. Anotacion automatica vs. manual
. Herramientas de anotacion
-Prokka
-MAKER
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MQDULO 10. APLICACION DE HERRAMIENTAS DE SOFTWARE Y
METODOS COMPUTACIONALES A LA INFORMACION
BIOTECNOLOGICA

. Introduccién a la programacion de bases de datos
. Aplicaciones de uso biotecnoldgico en ordenadores y herramientas web
relacionadas
-Consultas en bases de datos bioldgicas: SRS
-Herramientas de navegaciéon y basqueda avanzada
-Manejo de programas de representacion grafica
3. Adaptacion de la programacion mediante scripts en Perl
-Automatizacion de flujos de trabajo
-Introduccion a lenguajes de scripting alternativos
4. Sistemas de almacenamiento de datos de origen biolégico
-Tipos de bases de datos biolégicas
5. Modelos de integracion
6. Programas relacionados con analisis
-Analisis de secuencias de acidos nucleicos y otras moléculas
-Analisis de variabilidad genética mediante marcadores moleculares

N

. Localizacion y enmascaramiento de secuencias repetidas
. Métodos de comparacién
. Tipos de analisis
-Analisis de la secuencia de ADN a nivel de nucle6tido
-Analisis de sefales
4. Busqueda en bases de datos de secuencias expresadas
-Tipos de bases de datos biolégicas
-Bases de datos de secuencia
-Principales bases de datos
-Referencias cruzadas con otras bases de datos
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1. Tipos de dispositivos y medios de almacenamiento
-Microchip
-Memoria RAM
-Disco duro
-Dispositivos portétiles

2. Documentacion y reproducibilidad
-Herramientas
-Publicacion de datos

3. Control de calidad y validacién de resultados
-Validacion estadistica
-Replicabilidad y repeticion de analisis

4. Gestién y seguridad de datos
-Buenas practicas en almacenamiento y backup
-Estandares de datos
-Regulaciones de privacidad y ética
-Licencias y propiedad intelectual
-Auditorias y certificaciones

1. Proyecto de analisis genémico completo
-Recopilacion y procesamiento de datos
-Andlisis de resultados
-Divulgacion

2. Andlisis integrado multiomico
-Integracion de datos
-Andlisis de redes y vias bioldgicas
-Aplicaciones

MODULO 11. FILOGENETICA Y EVOLUCION

1. Arboles filogenéticos y su interpretacion
-Nodos
-Raiz
-Ramas
-Hojas
-Topologia
2. Evolucion de secuencias
-Mutaciones y variacion genética
-Seleccion natural y deriva genética

1. Métodos basados en distancia
-Matrices de distancia
-UPGMA
-Neighbor-joining



2. Métodos basados en caracteres
-Parsimonia
-Méaxima verosimilitud
-Filogenética bayesiana

3. Modelos de sustitucion nucleotidica
-Modelo de Jukes-Cantor
-Modelo de Kimura de dos parametros
-Modelos mas complejos

1. Mutacién y polimorfismos
-SNP, indel y variaciones estructurales
-lImpacto en fenotipo y enfermedades

2. Teoria neutralista de Kimura
-Mutaciones neutras y evolucién molecular
-Evidencias
-Controversias

3. Genética de poblaciones y deriva genética
-Equilibrio de Hardy-Weinberg
-Efectos de la deriva y flujo génico

1. Inferencia filogenética

-Bootstrapping

-Otros métodos de evaluacién de arboles filogenéticos
2. Herramientas

-MEGA

-PhyML

-MrBayes

MODULO 12. BIOINFORMATICA ESTRUCTURAL

1. Bases tedricas de la estructura proteica

1. Prediccion ab initio
-Métodos basados en energia
-Métodos basados en conformaciones
-Desafios y limitaciones

1. Modelado por homologia
-Busqueda de plantillas estructurales
-Alineamiento y construccién del modelo
-Evaluacion y refinamiento

2. Modelado basado en Rosetta
-Protocolos y técnicas



3. Herramientas y recursos
-SWISS-MODEL
-MODELLER
-AlphaFold

1. Docking molecular
-Prediccién de complejos proteina-ligando
-Herramientas
2. Redes de interaccion proteina-proteina
-Mapeo de interacciones
-Analisis de redes y médulos funcionales
3. Dinamica molecular y simulaciones
-Herramientas

1. Software de visualizacién
-PyMOL
-UCSF Chimera

2. Representacion gréafica de estructuras
-Modelos de esqueleto, superficies y cintas
-Interacciones y sitios activos

3. Preparacién de imagenes para publicacion
-Configuracion de escenas
-Exportacion y edicion gréfica

MODULO 13. REDES Y SISTEMAS BIOLOGICOS

. Enfoque sistémico vs. reduccionista
. Importancia de la cuantificacion en biologia
. Calculos estimativos en biologia

-Ordenes de magnitud

-Aproximaciones y su utilidad
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1. Teoria de redes
-Topologias
-Propiedades estructurales

2. Analisis

3. Inferencia de redes a partir de datos
-Métodos estadisticos y computacionales
-Aplicaciones en genémica y protedmica



. Tipos
-Redes de interaccion proteina-proteina
-Redes de regulacién génica
-Redes de coexpresion génica
-Redes metabdlicas
-Redes de sefializacién
-Redes neuronales
-Redes alimentarias
-Redes entre especies

. Procesos de regulacion celular
-Vias de sefializacion celular

. Teoria de sistemas dinamicos
-Ecuaciones diferenciales ordinarias
-Estabilidad y andlisis de sistemas

. Expresidn génica y sintesis proteica
-Cinéticas de reaccion
-Ecuaciones de Michaelis-Menten y Hill

. Motivos de red

-Bucle de retroalimentacion negativa
-Bucle de retroalimentacion positiva
-Motivo feedforward

. Funciones de los motivos

-Robustez y homeostasis
-Generacion de pulsos y adaptacion
-Bistabilidad y memoria celular

. Andlisis de estabilidad y oscilaciones

-Punto de equilibrio y estabilidad
-Condiciones para oscilaciones

. Disefio

-Retroalimentacion negativa retrasada
-Amplificacion de retroalimentacién negativa
. Aplicaciones

-Ritmo circadiano

-Ciclo celular

. Transcripcidn estocastica

-Origenes del ruido en expresion génica
-Efectos en poblaciones celulares

. Modelos estocasticos

-Ecuacion de Langevin

-Algoritmo de Gillespie

. Implicaciones bioldgicas

-Diferenciacion celular

-Adaptacion y supervivencia



MODULO 14. MODELOS ESTOCASTICOS Y ESTADISTICOS EN
BIOINFORMATICA

1. Conceptos clave
-Aleatoriedad
-Ruido
-Inferencia estadistica
2. Comparacion
-Areas de aplicacion
-Ventajas y limitaciones de cada enfoque

1. Cadenas de Markov
-Supuestos y limitaciones
-Implementaciéon computacional

2. Modelos ocultos de Markov
-Componentes
-Algoritmos asociados

3. Procesos de Poisson
-Propiedades
-Extensiones y variantes

4. Algoritmo de Gillespie
-Implementacion

5. Procesos de difusion y movimiento browniano
-Modelos mateméticos
-Simulacion y técnicas numéricas

6. Modelos de Montecarlo
-Integracion y muestreo

1. Regresion lineal y no lineal
-Supuestos y condiciones
-Métodos de estimacion

2. Regresion logistica
-Interpretacion de coeficientes
-Estimacion y ajustes

3. Modelos lineales generalizados
-Funciones de enlace
-Distribuciones de error

4. Analisis de componentes principales
-Interpretacion de componentes

5. Analisis de cluster o clustering
-Métodos y algoritmos
-Validacion y evaluacién de clusteres

6. Redes bayesianas
-Representacion grafica y probabilistica

1. Modelos mixtos estocasticos
-Combinacion de efectos fijos y aleatorios



. Redes bayesianas dindmicas

-Inferencia en series temporales

. Modelos ocultos de Markov mixtos

-Estimacion de parametros

. Manejo de datos de alta dimensionalidad

-Problemas y limitaciones
-Técnicas de reduccion y seleccion de variables
-Enfoques basados en aprendizaje automatico

. Interpretacion bioldgica de resultados estadisticos

-Integracién de resultados
-Comunicacién y visualizacion de datos
-Reproducibilidad y transparencia

MODULO 15. APRENDIZAJE AUTOMATICO Y BIG DATA
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. Tipos de aprendizaje
. Preprocesamiento de datos y seleccion de caracteristicas
. Algoritmos

-De clasificacion
-De regresion
-De agrupamiento

. Evaluacion y validacién de modelos

-Métricas de rendimiento

-Matriz de confusion

-Curvas ROC y AUC

-Validacion cruzada y prevenciéon de overfitting

. Herramientas y plataformas

-Scikit-learn
-Weka
-RapidMiner
-KNIME

. Redes neuronales profundas

-Arquitecturas basicas
-Funciones de activacion y optimizacion

. Aplicaciones en reconocimiento de patrones bioldgicos

-Prediccién de estructuras proteicas
-Analisis de imagenes médicas
-Secuenciacién y genémica

. Frameworks y bibliotecas

-TensorFlow
-PyTorch
-Keras



1. Tecnologias y herramientas
-Hadoop Ecosystem
-Apache Spark

2. Plataformas de computacion
-Computacion en la nube
-Computacion de alto rendimiento

3. Desafios en el procesamiento
-Gestion de datos no estructurados
-Escalabilidad y rendimiento

4. Seguridad y privacidad de big data
-Proteccion de datos sensibles
-Cumplimiento regulatorio

1. Prediccion de estructuras y funciones
-Modelos para prediccion de funciones génicas
-Analisis de interacciones proteina-proteina

2. Medicina personalizada y diagndstico
-Optimizacién de tratamientos
-Diagndstico basado en aprendizaje automatico
-Farmacogendmica

3. Descubrimiento de biomarcadores

4. Analisis de datos gendmicos poblacionales
-Analisis de ancestria genética
-Evolucion gendémica

MODULO 16. ORGANIZACION, DOCUMENTACION Y COMUNICACION
DE DATOS BIOTECNOLOGICOS

1. Analisis de secuencias y genomas
-Algoritmos para el alineamiento de secuencias y busquedas en bases de datos
-Deteccion y modelado de genes
-Herramientas para el analisis de genomas
-Comparacion de genomas
-Seleccion de rutas metabolicas
2. Métodos para el analisis de datos masivos en gendémica funcional y proteémica
-Algoritmos y estrategias en biologia molecular
-Métodos de reconstruccion filogenética

1. Estructura de proteinas y ADN

-Comparacion de estructuras de proteinas

-Métodos de encaje entre proteinas y entre moléculas pequefas y proteinas
2. Andlisis de datos de gendmica estructural

-Comparacion de genomas

-Seleccion de rutas metabolicas

-Métodos para el analisis datos masivos en genémica funcional y protedmica



1. Planificacion
-Alcance del proyecto y recursos necesarios
-Establecimiento de hitos y cronogramas

2. Herramientas
-Software de gestion de proyectos
-Metodologias agiles y scrum

3. Seguimiento y control
-Indicadores clave de rendimiento (KPI)
-Gestion de riesgos y contingencias

4. Colaboracion en equipos multidisciplinares

1. Elaboracion de informes y protocolos
-Estructura de documentos técnicos
-Buenas practicas de redacciéon

2. Redaccion de articulos y publicaciones
-Seleccion de revistas y procesos de revision
-Estructura de un articulo cientifico

3. Presentaciones y poésteres
-Disefio de presentaciones efectivas
-Comunicacién en congresos y seminarios

4. Divulgacion y comunicacion publica
-Comunicacion al publico general
-Uso de medios digitales y redes sociales

1. Repositorios publicos y privados
-Seleccion de repositorios adecuados
-Subida y gestion de datos

2. Politicas de acceso abierto (open access)
-Acceso abierto y licencias Creative Commons
-Derechos de autor y propiedad intelectual

3. Planes de gestion de datos
-Requisitos de financiadores

MODULO 17. APLICACION DE LA BIOINFORMATICA EN AREAS
ESPECIALIZADAS

1. Analisis genético para diagnostico
-Diagnostico de enfermedades hereditarias
-Cancer hereditario y oncologia de precision
-Diagnostico de trastornos raros
-Medicina reproductiva y fertilidad
-Trastornos cardiovasculares
-Trastornos neurodegenerativos y psiquiatricos

2. Farmacogenomica

3. Terapias génicas y celulares

4. Medicina de precision



A OWNPEP

. Mejora genética de cultivos

. Resistencia a enfermedades y estrés

. Biotecnologia vegetal

. Biocombustibles y produccion sostenible

. Metagendmica y microbiomas

-Andlisis de comunidades microbianas
-Herramientas y métodos en metagendémica
-Aplicaciones en salud y medio ambiente

. Biodiversidad y conservacion
. Bioindicadores ambientales



