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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Funciones de R para visualizacion de datos en bioinformatica funcional

Resumen (Introduccién, Objetivos y Plan de trabajo; max. 2.460 caracteres con espacios y fuente Arial 9):

Uno de los retos principales del andlisis funcional en bionformatica se basa en encontrar patrones
biolégicos comunes en grandes listas de genes obtenidas a partir del analisis de datos -omicos.
Esto se hace mediante tests estadisticos que evaltan la sobre-represetancion de una determinada
anotacion, por ejemplo tomadas a partir de Gene Ontology, en la lista de genes con respecto al
genoma completo. Los resultados de estos analisis requieren de visualizaciones que permitan
explorar los resultados teniendo en cuenta las conexiones que hay entre las diferentes anotaciones
biolégicas y los genes asociados a cada.

En el presente proyecto se propone desarrollar y aplicar un médulo para visualizar los resultados
del analisis que lleva a cabo la herramienta GeneCodis (https://genecodis.genyo.es)

Los objetivos concretos son: Partiendo de unos resultados de GeneCodis y utilizando librerias en
R como ClusterProfileR, se desarrollara un script que genere visualizaciones de los resultados en
forma de networks y tengan en cuenta la informacion entre genes y anotaciones funcionales

1. The Gene Ontology Consortium, Nucleic Acids Research, Volume 47, Issue D1, 08 January 2019,

2. Tabas-Madrid, D et al., Nucleic Acids Research, Volume 40, Issue W1, 1 July 2012, P

Tabla de actividades y dedicacion estimada:

Planteamiento y desarrollo del trabajo 40
Elaboracién de la memoria 18
Preparacioén y ejecucion de la exposicion 240
TOTAL (12 ECTS) 300 horas

2. MODALIDAD (*):| Trabajo Experimental / de Investigacion

(*) En el caso de trabajos experimentales, el tutor considera conveniente que el estudiante
realice el taller “Prevencion de riesgos y eliminacién de residuos en el laboratorio”

3.DATOS DEL TUTOR/A UGR (**):

Apellidos: Carmona Saez Nombre: Pedro

Teléfono: e-mail: pcarmona@ugr.es

(**) En el caso de trabajos desarrollados en Empresas u otras Instituciones ajenas a la Universidad de Granada, por
favor completar la siguiente informacion:

TUTOR/A DE LA EMPRESA O INSTITUCION:
Apellidos: Nombre:

Empresa / Institucion:

Teléfono: e-mail:

4. DATOS DEL ESTUDIANTE (***):

(***) Si ha sido acordado por el estudiante y profesor/a, por favor completar la siguiente informacion sobre el estudiante:
Apellidos: Nombre:

e-mail institucional:
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