Asignatura: Construccion y Analisis de Redes Biomoleculares y Biocelulares (4 ECTS)

Profesorado:

Montserrat Argandofia Bertran (Coordinadora — Dpto de Microbiologia y Parasitologia)
Francisco J. Romero-Campero (Dpto Ciencias de la Computacion e Inteligencia Artificial)
Manuel Salvador de Lara (UNIA - Optimizacién orientada a la sostenibilidad S.L.. IDENER) e
Idener research & development S. L)

Unidades:

Unidad 1. Introduccién a la Teoria de Redes. Concepto de Red. Redes dirigidas/no dirigidas,
ponderadas/no ponderadas. Redes Bi-partitas. Parametros topologicos locales (grado, transitividad,
centralidad, intermediacion, excentricidad, paseo, camino y camino minimo). Parametros
topoldgicos globales (diametro, radio, distribucién del grado, distribucién de la transitividad,
distribucion de caminos minimos, conectividad y componentes conexas). Redes Libre de Escala y
de Mundo Pequefio (Nodos concentradores o hubs, robustez y fragilidad). Modelos de Evolucion y
Emergencia de Redes (Modelo uniformemente aleatorio de Erdos-Renyi y Modelo de conexién
preferencial de Barabasi). Visualizacién y andlisis de redes usando el paquete de R/Python igraph
y la herramienta software Cytoscape. Desarrollo de herramientas web para la exploracion de redes
usando el paquete de R shiny. (Francisco J. Romero-Campero, 6 horas)

Unidad 2. Construccion y Analisis de Redes de Co-expresion Génica basadas en Datos de
Expresion (Redes no dirigidas ponderadas). Paquete de R WGCNA. Técnicas de Clustering para la
Identificacién de Médulos de Co-expresion Génica. Identificacion de Motivos de DNA en
Promotores de Genes Co-expresados. Construcciéon y Analisis de Redes Transcripcionales basadas
en datos de RNA-seq y ChIP-seq. Técnicas de Clustering Basadas en Conectividad. Identificacién
de Motivos de Red. Identificacién de Combinacién de Motivos de DNA en Promotores de Genes
Diana de Multiple Factores de Transcripcion. (Francisco J. Romero-Campero, 6 horas)

Unidad 3: Reconstruccion de redes metabolicas a escala genomica. Conceptos basicos.
Metodologia y fases de reconstruccion. Reconstrucciones automaticas y semiautomaticas.
Representacion matematica de las reconstrucciones metabdlicas: Matriz estequiométrica (S).
Conectividad: vectores Reacciones y vectores metabolitos. Representacion de las reacciones
bioquimicas y otros elementos de la red metabdlica. Reacciones de intercambio y reaccion de
Biomasa. Definicion de los limites y compartimentos del sistema. Conversion de la reconstruccion
a un modelo matematico. (Montserrat Argandofia, 6 horas).

Unidad 4: Introduccion al andlisis de redes metabdlicas a escala genémica. Definicion de flujo
metabolico. Introduccién al FBA (andlisis de balance de flujos). Restriccion del espacio de
solucion: definicion de restricciones (“constraint”). Herramientas para la optimizacion y analisis
del flujo metabélico: COBRAToolbox en entorno MATLAB. Anadlisis de propiedades de la red
metabolica. Validacion de un modelo metabdlico y ciclo iterativo de mejora. Simulaciones y
predicciones fenotipicas con FBA. (Montserrat Argandofia, 6 horas).

Unidad 5: Andlisis de redes basado en restricciones (Constraint-Based Methods). Métodos de
optimizacion y analisis avanzados: FVA, dFBA, rFBA. Visualizacion de redes metabolicas y
analisis de flujos. Predicciones y aplicaciones. (Manuel Salvador de Lara, 8 horas).

Evaluacién:

70% Tareas a realizar durante el desarrollo de la asignatura.

1 Tarea de Construccion y Analisis de Redes Co-expresion y/o 1 Tarea de Construccion y Analisis
de Redes Transcripcionales, 1 Tareas de Simulaciones y predicciones fenotipicas con FBA

1 Tarea de Simulaciones y predicciones con métodos avanzados

30% Examen final (Examen de preguntas cortas o tipo test. Se debe aprobar el examen con un 5
para aprobar la asignatura)







