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Universidad Auténoma de Nuevo Ledn
Facultad de Ciencias Bioldgicas

Licenciatura en Biotecnologia Gendmica

Programa analitico
Procesamiento de datos bioldgicos

I. Bienvenida
iHola a todos y Bienvenidos!

Les dio la méas cordial bienvenida a la Unidad de Aprendizaje de “Procesamiento de datos bioldgicos” que se imparte en el tercer semestre de la Facultad de
Ciencias Bioldgicas. Esta UA es de gran importancia en la formacion de estudiantes de las Ciencias Bioldgicas ya que es un conjunto de conocimientos, habilidades
y practicas orientadas a programacion mediante la cuales aprenderas a aplicar la l6gica orientada a objetos para domar los datos provenientes de diversas areas
de la biologia.

La UA Procesamiento de datos bioldgicos ha sido disefiada para que, a través de sus distintas actividades, conozcas los fundamentos base de la logica de
programacion y manejo de rutinas de indole bioldgico, lo que te ayudara a desarrollar habilidades para implementar algoritmos de utilidad en el &rea biolégica para
asi convertirte en un mejor investigador. Este conocimiento informéatico y légico te sera de utilidad no solo en tu trabajo como cientifico sino en otros aspectos de tu
vida.

Esperamos que esta sea la oportunidad para todos de vivir una experiencia en la que compartamos nuestros conocimientos y que el material cubierto en el mismo
sea de gran provecho en tu practica profesional.
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Il. Programa Analitico

1. Datos de identificacion:

FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS

Nombre de la institucién y la dependencia:

Universidad Auténoma de Nuevo Ledn

Nombre de la dependencia:

Facultad de Ciencias Bioldgicas

Nombre de la unidad de aprendizaje:

Procesamiento de datos bioldgicos

Total de tiempo guiado (tedrico y practico): 80 horas
Tiempo guiado por semana: 4 horas
Total de tiempo autbnomo: 10 horas

Modalidad:

No escolarizada

Semestre:

3° Semestre

Tipo de unidad de aprendizaje:

Obligatoria

Area Curricular:

Formacioén basica (ACFB)

Créditos UANL :

3

Fecha de elaboracion:

11/11/2021

Responsable(s) de la elaboracidn:

Dr. Patricio Zapata Morin

Fecha de ultima actualizacion: No aplica
Responsable de la actualizacion: No aplica
Fecha de la adecuacion: No aplica
Responsable de la adecuacion: No aplica
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2. Presentacion:

Esta unidad de aprendizaje estard compuesta por 3 fases, las cuales le permitira al estudiante desarrollar competencias en el manejo de sets de datos de diversas
areas de la biologia. En la primera fase, desarrollaran habilidades de programacion para interpretar y transformar “Data Frames” de diversas areas del conocimiento.
En la segunda fase se emplearan diversas bases de indole multidisciplinario tal como la estadistica y las matematicas para aprender a generar y manipular modelos
predictivos en base a la informacion biolégica con la que se cuente. Por Gltimo en la tercera fase para fomentar en el estudiante el logro de las competencias generales
y especificas establecidas en esta unidad de aprendizaje, se realizan actividades y evidencias que propician la adquisicion de conocimiento significativo que a su vez,
le permitiran desarrollar el producto integrador del aprendizaje, el cual consiste en una propuesta de solucion dirigida a una problematica de indole biolégico basado
en la logica de programacion y estructuracion de datos.

3. Propdsito:

La unidad de aprendizaje Procesamiento de datos biolégicos tiene como finalidad que el estudiante logre aplicar el manejo de sets de datos de diversas areas de la
biologia. Es pertinente ya que desarrollaran habilidades de programacion y preparacion de “Data Frames” para aplicar en diferentes rondas estadisticas, matematicas
o inclusive para generar modelos predictivos en base a la informacion. Esta UA se relaciona con las UA antecedentes de Genomica funcional y Técnicas de
Secuenciacion y Anotacion Masiva, estas forman parte del conocimiento previo sobre la cual se sustenta la presente unidad. Asi mismo, se relaciona de forma
subsecuente con la UA de Metodologia de la investigacion ya que aporta conocimientos relacionados con el procesamiento, obtencién y andlisis de datos cuantitativos
necesarios para comprender los procesos bioldgicos.

La Unidad de aprendizaje moldea el perfil de egreso de esta materia para que el estudiante adquiera el conocimiento y habilidades para el estudio integral de procesos
de programacion y manejo de datos orientado a estas areas trabajando en conjunto con sus compafieros para el bien coman (7.2.2). Esta unidad contribuye al
fortalecimiento de las habilidades del estudiante en el area de la genémica, que podra aplicar en el desarrollo de estrategias basicas de ensamblaje, alineamientos,
entre muchas otras rutinas de la bioinformética a través de su propia actitud de compromiso indagando de forma autbnoma y respetando las diferencias interaccionales
de los compafieros (9.2.1). A través de estas propuestas seran una ventaja competitiva para el futuro profesionista, quien debera desenvolverse a un contexto laboral
en el que la demanda de optimizacién o generacién de rutinas para el andlisis critico de informacion biolégica de diversas indoles atendiendo el impacto que estas
mismas traeran a solucionar problemas (12.2.2). Asi mismo, la Unidad de Aprendizaje aporta al desarrollo de competencias especificas para que el egresado utilice
el procesamiento de datos biolégicos para realizar procesos descritos relacionados con los procesos actuales de biotecnologia, asi como para entender y participar
en investigacion de su campo de especializacion tanto nacional como internacional. (Esp. 1) lograra desarrollar diagnésticos mediante el manejo de sets de datos
atendiendo a las necesidades de la sociedad actual (Esp. 2) y disefiara estrategias siguiendo las recomendaciones de la OMS, independientemente del idioma o del
contexto en el que se encuentre (Esp. 3), asi como el uso de modelos predictivos para el disefio de medicamentos y tratamientos clinicos.
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4. Competencias del perfil de egreso:
Competencias generales a las que contribuye esta unidad de aprendizaje:

Competencias instrumentales:
7 - Elaborar propuestas académicas y profesionales inter, multi y transdisciplinarias de acuerdo a las mejorespracticas mundiales para fomentar y consolidar el

trabajo colaborativo.

Competencias personales y de interaccion social:
9 - Mantener una actitud de compromiso y respeto hacia la diversidad de practicas sociales y culturales que reafirman el principio de integracion en el contexto
local, nacional e internacional con la finalidad de promoverambientes de convivencia pacifica.

Competencias integradoras:
12 - Construir propuestas innovadoras basadas en la comprension holistica de la realidad para contribuir a superarlos retos del ambiente global interdependiente.

Competencias especificas a las que contribuye la unidad de aprendizaje:

1. Disefar protocolos experimentales relacionados con la quimica biolégica, utilizando el conocimiento te6rico, metodolégico e instrumental, tradicional y de
vanguardia, de las ciencias exactas, la biologia y la quimica, que seanaplicados en el estudio de los fendmenos naturales y la biodiversidad, de manera
l6gica, creativa y propositiva, conla finalidad de conservar los recursos bioticos y el medio ambiente en beneficio de la sociedad. Implementar metodologias
analiticas en los laboratorios quimicos-biolégicos, microbioldgicos y biotecnoldgicos que se apliquen a probleméticas biomédicas, agropecuarias, industriales
y/o ambientales, para aportar resultados respaldados por la validacion de los procesos empleados, en beneficio de la salud y la economia de la comunidad.

2. Desarrollar diagnosticos moleculares a través de la identificaciébn de organismos patégenos, aplicando técnicas tradicionales y de vanguardia de manera
eficaz, asi como el uso de herramientas innovadoras en su deteccién, quele permitan el estudio y tratamiento de enfermedades genéticas en los ambitos
sanitario, econémico y social.

3. Disenfiar estrategias de deteccién, modificacién y seleccién de genomas, mediante la identificacion de genes, proteinas o componentes metabdlicos celulares,
siguiendo la normatividad vigente en materia de bioseguridad de Organismos Genéticamente Modificados (OGMs) y evaluando su ventaja competitiva al ser
comparadas con lo utilizado tradicionalmente, con el fin de desarrollar productos, procesos y servicios biotecnoldgicos en los sectores salud, agricola,
pecuario, industrial y ambiental.

4. Disefiar medicamentos y tratamientos clinicos, mediante la seleccidon de microorganismos con rutas metabdlicas productivas en el mercado de prebidticos,
probidticos y aditivos, asi como genomas Vvirales de aplicacion biotecnolédgica en los sectores agricola, pecuario, industrial y ambiental que le permitan
desarrollar productos y procesos en la prevencion de enfermedades.
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FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS
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6. Estructuracion en fases de la unidad de aprendizaje:

Fase 1. Principios basicos de logica de programacion

Elemento de competencia: Examinar todos los elementos relacionados con la logica basica de la programacion declarativa para ser competente en el area de la

informética.

Evidencia de
aprendizaje

Criterios de evaluacion de la
evidencia

Actividades de aprendizaje

Contenidos

Recursos

Caodigo para evaluar la
veracidad de la funcion
rnorm() del lenguaje de
programacion R.

Se desarrolla en equipo, y
cuenta con lo siguiente:

1. Uso de loops necesarios para
comprender la probabilidad de
producir resultados positivos y
negativos de 1,2y 3
desviaciones estandar mediante
el uso de la funcion.

2. Agrega comentario en el
cbdigo (#) justificando la razon
de la seleccion de los loops
empleados.

3. El cbdigo tiene una estructura
adecuada y no redundante para
librar de la manera mas practica
y simple el problema expuesto.

El estudiante entrega el primer
avance del PIA “Presentacién de
un diagrama de flujo con su
respectivo seudocodigo, del
algoritmo para resolver una
problemética de indole biolégico”

El estudiante, de manera
individual, revisa el material
bibliogréafico y audiovisual
proporcionado sobre los
conceptos clave del lenguaje y
I6gica de programacion.

El profesor divide el grupo en
equipos, para realizar la
actividad “Cédigo para evaluar
la veracidad de la funcion
rnorm() del lenguaje de
programacion R”

El profesor asigna un proyecto
hipotético (eleccion libre).

- Teoria de diagramas de flujo
- Conceptos clave de
programacion (codigo,
seudocdédigo, lenguaje de
programacion, GUI, etc...)

- Introduccion al lenguaje de
programacion R

- Instalacion de R y R studio.
- Tipos de variable

- Uso Variables

- Variables légicas y
operaciones

- El loop “while”

- Uso de la consola

- El loop “for”

- La declaracion “if” (else)

1.- Clases en la plataforma
TEAMS/Nexus

2.- Material bibliogréfico
relacionado con el tema. Susan
Holmes, (2020) Modern
Statistics for Modern Biology
3.- Guias de Actividades y
Evidencia de Aprendizaje.

4.- Codigos y material del curso.
- Introduccioén al lenguaje de
programacion R

- Instalacion de R y R studio.

- Tipos de variable

- Uso Variables

- Variables ldgicas y operaciones

- El loop “while”

- Uso de la consola

- El loop “for”

- La declaracidn “if” (else)

5.- Fuentes de consulta: Mathé
2016, capitulo 1 al 5.

Videos sobre el tema:

FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS
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El estudiante describe el
proyecto asignado (Avance 1
PIA).

Fase 2. Manejo de sets de datos y estructuracion de la informacion
Elemento de competencia: Diferenciar las aplicaciones de las rutinas orientadas al manejo y acomodo de datos, identificando de manera detallada las
caracteristicas de los data frames y sus propiedades con la finalidad de mejorar el aislamiento de informacion de utilidad para el area de interés, esto con la
intencidn de potenciar la relevancia de la informacion de utilidad y optimizar los resultados de los analisis posteriores que se apliquen a los sets de datos.

Evidencia de
aprendizaje

Criterios de evaluacion de la
evidencia

Actividades de aprendizaje

Contenidos

Recursos

Cddigo para la
visualizacion de la
informacion
proporcionada en el
Data set
“Tabla_resultados”
mediante el uso de la
herramienta ggplot2
del lenguaje de
programacion R.

Se desarrolla en equipo, y cuenta
con lo siguiente:

1. Seleccion de las columnas o
sub-sets de datos necesario para
facilitar la visualizacion de la
informacion mas relevante del
Data set.

2. Emplea un minimo de 3
opciones visuales de la
herramienta ggplot2 para
representar la informacion de las
columnas o sub-sets de datos
seleccionados en el anterior
punto.

3. Agrega comentarios en el
codigo (#) justificando la razon
del porqué se seleccionaron
dichas columnas o sub-set, al

El estudiante entrega el segundo
avance del PIA “Presentacion de
la implementacion del
seudocddigo mostrado en la
etapa 1.” Esta actividad se hara
en equipo.

El estudiante, de manera
individual, revisa el material
bibliografico y audiovisual
proporcionado sobre los
conceptos clave del lenguaje y
I6gica de programacion.

El profesor divide el grupo en
equipos, para realizar la
actividad “Cédigo para la
visualizacion de la informacion
proporcionada en el Data set
‘Tabla_resultados’ mediante el
uso de la herramienta ggplot2

- Fundamentos de R

- Que es un vector (en R)

- Creacion de vectores

- Usando los [] Brackets

- Operaciones vectorizadas
- Funciones en R

- Paquetes en R

- Matrices

- Matriz

- Construye tu primer Matriz
- Nombrando Dimensiones

- Colnames() y Rownames()
- Operaciones de matriz

- Visualizando con matplot()
- Sub-conjuntos

- Visualizando sub-conjuntos
- Creando tu primera funcién
- Data Frames

- Ejemplo: Andlisis demografico
- Importando Datos

- Exportando tu set de datos

1.- Clases en la plataforma
TEAMS/Nexus

2.- Material bibliogréafico
relacionado con el tema. Susan
Holmes, (2020) Modern
Statistics for Modern Biology
3.- Guias de Actividades y
Evidencia de Aprendizaje.
4.- Codigos y material del curso.
- Fundamentos de R

- Que es un vector (en R)

- Creacién de vectores

- Usando los [] Brackets

- Operaciones vectorizadas

- Funciones en R

- Paquetes en R

- Matrices

- Matriz

- Construye tu primer Matriz

- Nombrando Dimensiones

- Colnames() y Rownames()

FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS
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igual de la explicacién del porqué
de las graficas empleadas.

4. El cddigo tiene una estructura
adecuada y no redundante para
librar de la manera mas practica
y simple el problema expuesto.

del lenguaje de programacion
R”.

El estudiante describe el
proyecto asignado (Avance 2
PIA).

Examen parcial del contenido
de la fase 1y 2. El estudiante
contestara diversos
planteamientos hipotéticos y
cuestiones emitidas por el
Profesor.

- Usando el signo de $

- Operaciones basicas con Data
Frames

- Filtrando una Data Frame

- Introduccion al Qplot()

- Construccion de un Data Frame
- Unién de Data Frames

- Visualizando con Qplot

- Operaciones de matriz

- Visualizando con matplot()

- Sub-conjuntos

- Visualizando sub-conjuntos

- Creando tu primera funcion

- Data Frames

- Ejemplo: Analisis demografico
- Importando Datos

- Exportando tu set de datos

- Usando el signode $

- Operaciones bdsicas con Data
Frames

- Filtrando una Data Frame

- Introduccion al Qplot()

- Construccién de un Data Frame
- Unién de Data Frames

- Visualizando con Qplot

5.- Examen en la plataforma
TEAMS

6.- Fuentes de consulta: Mathé
2016, capitulo 6 al 10.

Fase 3. Ahondar en las aplicaciones del manejo de los datos biolégicos
Elemento de competencia: Examinar como el andlisis de RNA-seq y sus derivados presentan grandes cantidades de informacion las cuales mediante data frames
son faciles de interpretar, con la intencién de mejorar la comprension de los procesos involucrados en el comportamiento del sistema.

Evidencia de
aprendizaje

Criterios de evaluacioén de la
evidencia

Actividades de ensefanzay
aprendizaje

Contenidos

Recursos

Reporte escrito acerca
del proyecto de RNA-
seq

El reporte escrito sera
presentado en equipo y debera
contar con lo siguiente:

El estudiante entrega el tercer y
altimo avance del PIA “Reporte
escrito de la solucién hacia una

- Analisis informatico de
secuencias RNA-seq
- Limpieza

1.-Archivos de RNA-seq
2.- Clases en la plataforma
TEAMS/Nexus




Programa Analitico de la Unidad de Aprendizaje Clave Revision
( Nivel de Estudios de Licenciatura RC-DI-002 00-07/17
UNIVERSIDAD AUTONOMA DE NUEVO LEON N FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS
problemética de indole biolégico | - Normalizado 3.- Material bibliografico

1.- Introduccion
(descripcién del escenario del
proyecto)

2.-Desarrollo del cédigo para el
andlisis del estudio

3.-Presentacion de los resultados
en forma de reporte

4.-Interpretacién de los
resultados en forma de Discusién

5.-Sugerencias de que se puede
hacer en un estudio subsecuente
para entender mas del sistema

6.-Literatura Consultada

basado en la logica de
programacion y estructuracion
de datos.” Esta actividad se
hara en equipo.

Los estudiantes toman notas de
la presentacidon del maestro
acerca de las particularidades
del uso de algoritmos para
aplicaciones biologicas.

El profesor divide el grupo en
equipos, para realizar la
actividad “Reporte escrito
acerca del proyecto de RNA-
seq”.

El estudiante describe el
proyecto asignado (Avance 3
PIA).

Examen parcial del contenido
de la fase 3. El estudiante
contestara diversos
planteamientos hipotéticos y
cuestiones emitidas por el
Profesor.

- Expresion diferencial (DE)
- Enriquecimiento de set de
genes (GSEA)

relacionado con el tema. Susan
Holmes, (2020) Modern
Statistics for Modern Biology

4.- Guias de Actividades y
Evidencia de Aprendizaje.

5.- Codigos y material del curso.
- Andlisis informatico de secuencias
RNA-seq

- Limpieza

- Normalizado

- Expresion diferencial (DE)

- Enriquecimiento de set de genes
(GSEA)

6.- Examen en la plataforma
TEAMS

7.- Fuentes de consulta: Mathé
2016, capitulo 10 al 16.




Programa Analitico de la Unidad de Aprendizaje Clave Revision
Nivel de Estudios de Licenciatura RC-DI-002 00-07/17

UNIVERSIDAD AUTONOMA DE NUEVO I.EO:\'. FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS

7. Evaluacion integral de procesos y productos (ponderacion / evaluacion sumativa).

Esquema global de evaluacion de la Unidad de Aprendizaje.

Aspecto a evaluar Porcentaje

Evaluacion Diagnostica Requisito indispensable
Portafolio de Evidencias de Aprendizaje:
_ 1 [
Primera Fase ( 15%) 65%
— Segunda Fase (25%)
— Tercera Fase (25%)
Examen Final N/A
Producto Integrador de Aprendizaje 35%
Calificacion final 100%

Esquema de evaluacion de la Unidad de Aprendizaje desglosada por Etapas y Evidencias de Aprendizaje:

Evidencia de aprendizaje Ponderacioén
Primera Fase | Actividad ponderable 1.1. Desarrollo del cédigo para evaluar la veracidad 15 puntos
(15%) de la funcion rnorm().

Actividad ponderable 2.1. Desarrollo del cédigo para la visualizacion de la 15 puntos

Seg l(JZnSd;) ;:ase informacion proporcionada en el Data set “Tabla_resultados”.
Actividad ponderable 2.2. Examen tedrico fase |l 10 puntos
Tercera Fase |Actividad ponderable 3.1. Reporte escrito de RNA-seq. 15 puntos
(25%) Actividad ponderable 3.2. Examen tedrico fase 10 puntos
Examenes 20 puntos
Producto Integrador de Aprendizaje 35 puntos

TOTAL 100 puntos
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8. Producto integrador del aprendizaje de la unidad de aprendizaje

Producto Integrador de Aprendizaje:

Reporte escrito sobre una solucion hacia una problematica de indole biol6gico basado en la l6gica de programacion y estructuraciéon de datos.

Instrucciones:

El reporte se desarrollard y presentara en equipo, y debera contar con lo siguiente:
Introduccion: En este apartado se dara una descripcion del tipo de proyecto abordado. Se utilizara el diagrama de flujo presentado en el
avance de la etapa 1 y la descripcion del seudocddigo presentado en la etapa 2 para explicar de manera general la tarea que el script

realiza.

Metodologia: Describir las herramientas y funciones de manera enumerada y ordenada que fueron empleadas para la ejecucién del script
presentado

Resultados: Mostrar en forma de tabla o imagen con su respectiva descripcion, cada uno de los resultados que el script ofrezca.
Discusion: Reportar la funcionalidad del script presentado en relacion con lo que pudiese ya existir en literatura.

Conclusion: Definir la relevancia del script presentado.

Literatura Consultada: Reportar los articulos y cédigos en los que te basaste para realizar tu script

Portada con datos personales, de la materia y profesor.

Valor:

35 puntos
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FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS

Criterios de
evaluacion:

Criterios de fondo

Contenido de la introduccién: Sintetiza de manera concisa los aspectos mas importantes acerca de todos los siguientes puntos:

- El problema en cuestion
- Larelevancia del problema a tratar
Contenido de los resultados: Presenta visualizacion de la tecnologia que mejor cumpla los criterios para el reto indicado.

- Debe incluir el esquema del diagrama de flujo y el seudocodigo

- Debe incluir la explicacion explicita de la implementacion del cédigo

- De ser posible agregar imagenes de los resultados obtenidos del algoritmo

Contenido de la discusion: Detalla y discute las posibles implicaciones de todos los resultados mencionados en la seccion anterior.

Compara la mayoria de sus resultados con la literatura y otras fuentes relevantes.

Contenido de las conclusiones: Sumariza todos los puntos relevantes mencionados en su discusion y detalla las perspectivas futuras
para la secuencia que ha obtenido (en el contexto especifico que detallara el profesor).

Contenido de las referencias: Todas las afirmaciones que requieren de fuentes tienen una fuente en esta seccion.

Criterios de forma

Puntualidad: Entrega en la fecha estipulada
Formato general: Portada institucional
Redaccion general: Ortografia, sintaxis y estilo.

Forma de trabajo:

Colaborativa

Medio de entrega:

Plataforma educativa Nexus.
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Documentos Generales

1. Metodologia

NOTA: La “Metodologia General de Unidades de Aprendizaje en Modalidad a Distancia” propuesta por la Direcciéon de Educacién a Distancia puede establecerse
como una metodologia base, considerando la incorporacién de las particularidades o elementos requeridos para cada Unidad de Aprendizaje bajo esta modalidad
educativa.

2. Compromisos

NOTA: Los “Compromisos generales para la modalidad a distancia”, se ha establecido como un documento base para las unidades de aprendizaje en esta modalidad
educativa.



