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DESARROLLO

1. INTRODUCCION DE LA CLASE

Bienvenidos a la quinta semana, en la cual nos adentraremos en el uso de los lenguajes PYTHON y
R en Jupyter Lab

Clase 5:

RDA 2: Desarrollar algoritmos con lenguajes de programacion multiparadigma para
secuencias bioldgicas.

2. Bioinformatica con lenguajes de programacioén multiparadigma

2.1 Introduccion a la Bioinformatica en R y PYTHON
2.1.1 Conceptos basicos de bioinformatica aplicados a R y Python.

2.1.2 Diferencias clave entre R y Python en el contexto de la bioinformatica. 2.1.3 Breve
introduccion a los tipos de datos bioldgicos comunes (secuencias de ADN, ARN, proteinas)
y su representacion en ambos lenguajes.

2.1.4 Instalacién de entornos de trabajo (Jupyter Notebooks).

2.2 Exploracion preliminar de datos bioldgicos en R
2.2.1 Manipulacién de conjuntos de datos bioldgicos.
2.2.2 Importacién y manejo de archivos de secuencias en formatos FASTA y FASTQ.

2.2.3 Exploracion de datos de secuencias: estadisticas basicas (longitud de secuencias, com-
posicion de bases).

2.2.4 Practicas sobre como obtener y limpiar datos bioldgicos para su andlisis.

Referencias citadas en la Clase 3.

Videos:

1. Ejercicios con R




https://seracademia.com/academia/Bio_Info/M4/Videos/Cuaderno7 R.mp4

Cuadernos de trabajo Jupyter

1. Cuaderno7 R Apellido Nombre.ipynb

Referencias Bibliograficas

[1] “R para principiantes”, Emmanuel Paradis, Institut des Sciences de I’Evolution ~ Universit
Montpellier 11, 2003, disponible en: https://cran.r-project.org/doc/contrib/rdebuts_es.pdf

[2] “Introduccion a R”, R Development Core Team, 2000, disponble en: https://cran.r-project.org/
doc/contrib/R-intro-1.1.0-espanol. 1.pdf

[3] “Bioestatistica Usando R”, Colin Robert Beasley, 2004, disponible en: https://cran.r-project.org/
doc/contrib/Beasley-BioestatisticaUsandoR.pdf

Definicion de los términos citados en la Clase 5.

R: Lenguaje de programacion usado para realizar procedimientos estadisticos y graficos de alto nivel,
este lenguaje fue creado en 1993 por los profesores e investigadores Robert Gentleman y Ross Thaka.
Inicialmente el lenguaje se us6 para apoyar los cursos que tenian a su cargo los profesores, pero
luego de ver la utilidad de la herramienta desarrollada, decidieron colocar copias de R en StatLib. A
partir de 1995 el codigo fuente de R esta disponible bajo licencia GNU GPL para sistemas operativos
Windows, Macintosh y distribuciones Unix/Linux (Hernandez, Usuga, 2021).

Python: Lenguaje de programacion multiproposito de alto nivel y facil de aprender, utilizado en una
variedad de aplicaciones como el desarrollo web, la inteligencia artificial, el analisis de datos y la
automacion de tareas, destacandose por su sintaxis clara y versatilidad.

BiocManager: Es una herramienta en el lenguaje de programacion R disefiada para la gestion de
paquetes bioinformaticos, especialmente aquellos que forman parte del proyecto Bioconductor.




Bioconductor: Es una plataforma para el analisis de datos en biologia molecular. BiocManager actua
como un gestor de versiones y dependencias, facilitando la instalacion, actualizacidon y administracion
de paquetes bioinformaticos de manera eficiente y reproducible; esta integrado dentro del entorno de
R, lo que permite un workflow fluido para los investigadores en biologia computacional.

BioString: es una clase en el entorno de programacion R, especificamente dentro del paquete
[Ranges, disenada para representar y manipular secuencias bioldgicas, como cadenas de DNA o
RNA. Sirve como un contenedor eficiente para almacenar informacion sobre las coordenadas y
propiedades de estas secuencias, facilitando operaciones comunes en el andlisis de datos gendmicos,
como la busqueda, el corte y la fusion de intervalos. BioString es un componente fundamental en el
ecosistema Bioconductor, ampliamente utilizado en investigacion biomédica para el procesamiento
y analisis de datos gendmicos complejos.

getwd(): es una funcion en R que devuelve el directorio de trabajo actual si este existe o de otra
manera devuelve NULL.

setwd(): en R permite cambiar el directorio actual de trabajo

a uno nuevo, de acuerdo a la ruta especificada como argumento.

Objetcs(): En R esta funcion sirve para listar todos los objetos

(variables, datasets, funciones, etc.) disponibles en el entorno de trabajo actual.

Profundizacion Clase 5.

Clase 5:

RDA 2: Desarrollar algoritmos con lenguajes de programacion multiparadigma para
secuencias bioldgicas.

2. Bioinformatica con lenguajes de programacion multiparadigma

La biologia computacional es una disciplina que combina biologia e informatica para analizar y
interpretar datos bioldgicos, especialmente en areas como la gendmica, la protedmica y la biologia
de sistemas. En este contexto, los lenguajes de programacion multiparadigma, como R y Python,
se han convertido en herramientas esenciales debido a su versatilidad y capacidad para adaptarse
a diferentes enfoques de programacion. Ambos lenguajes permiten trabajar con paradigmas como
la programacién estructurada, orientada a objetos y funcional, lo que los hace ideales para abordar
problemas complejos en bioinformatica. Ademas, su amplia gama de bibliotecas y paquetes especif-
icos para analisis biologicos los posiciona como opciones preferidas por investigadores y cientificos




de datos.

R es un lenguaje especialmente disefiado para el analisis estadistico y la visualizacion de datos, lo
que lo hace muy popular en bioinformatica para tareas como el analisis de secuencias genomicas,
la identificacion de patrones en datos de expresion génica y la creacion de graficos de alta calidad.
Su ecosistema incluye paquetes como Bioconductor, que ofrece herramientas especializadas para el
procesamiento de datos biolodgicos. Por otro lado, Python destaca por su sintaxis clara y su facilidad
de uso, lo que lo convierte en una excelente opcion para la automatizacion de flujos de trabajo, el
procesamiento de grandes volumenes de datos y la implementacion de algoritmos de machine learn-
ing en bioinformatica. Bibliotecas como Biopython, pandas y scikit-learn amplian sus capacidades,
permitiendo a los investigadores abordar problemas que van desde el alineamiento de secuencias
hasta la prediccion de estructuras proteicas.

La combinacion de R y Python en proyectos de biologia computacional es cada vez mas comun, ya
que permite aprovechar las fortalezas de ambos lenguajes. Por ejemplo, Python puede utilizarse para
la limpieza y preprocesamiento de datos, mientras que R puede emplearse para realizar analisis es-
tadisticos avanzados y generar visualizaciones detalladas. Esta sinergia no solo mejora la eficiencia
en el manejo de datos bioldgicos, sino que también fomenta la colaboracion entre equipos multidis-
ciplinarios. En resumen, la bioinformatica con lenguajes de programacion multiparadigma como R
y Python esta revolucionando la investigacion biologica, proporcionando herramientas poderosas y
flexibles para desentrafiar los misterios de la vida a nivel molecular.

2.1 Introduccion a la Bioinformatica en Ry PYTHON

2.1.1 Conceptos basicos de bioinformatica aplicados a R y Python.

La bioinformatica es una disciplina que integra conocimientos de biologia, informatica y
estadistica para analizar y gestionar datos bioldgicos, como secuencias de ADN, ARN y
proteinas. Para trabajar en este campo, es fundamental comprender conceptos basicos como
el manejo de secuencias biologicas, el alineamiento de secuencias, la anotacion gendomica y
el analisis de expresion génica. Tanto R como Python ofrecen herramientas y bibliotecas es-
pecializadas que facilitan la aplicacion de estos conceptos en la practica. Por ejemplo, en Py-
thon, la biblioteca Biopython permite manipular secuencias, realizar biisquedas en bases de
datos biolodgicas y ejecutar algoritmos de alineamiento como BLAST. En R, paquetes como
Bioconductor proporcionan funciones para analizar datos gendmicos y transcriptomicos, lo
que permite a los investigadores explorar patrones y relaciones en grandes conjuntos de datos
bioldgicos.

Uno de los conceptos clave en bioinformatica es el alineamiento de secuencias, que con-
siste en comparar dos o mas secuencias para identificar regiones de similitud. Este proceso




es esencial para entender la evolucién molecular, predecir funciones de genes o identificar
mutaciones. En Python, herramientas como Biopython y libraries como PyAlign facilitan la
implementacion de algoritmos de alineamiento, como Needleman-Wunsch o Smith-Water-
man. En R, el paquete Biostrings ofrece funciones para trabajar con secuencias bioldgicas
y realizar alineamientos basicos. Ademas, ambos lenguajes permiten integrar herramientas
externas, como Clustal Omega o MUSCLE, para tareas mas complejas. Estos recursos son
fundamentales para estudios de filogenia, identificacion de genes homologos o analisis de
variantes genéticas.

Otro aspecto importante es el andlisis de datos de expresion génica, que permite estudiar
como los genes se activan o desactivan en diferentes condiciones bioldgicas. En R, paquetes
como DESeq2 y edgeR son ampliamente utilizados para analizar datos de RNA-seq, iden-
tificar genes diferencialmente expresados y realizar clustering de patrones de expresion. En
Python, bibliotecas como Scanpy y PyDESeq2 ofrecen funcionalidades similares, permitien-
do a los investigadores trabajar con datos de expresion génica de manera eficiente. Ambos
lenguajes también facilitan la visualizacion de resultados mediante graficos interactivos y
personalizables, lo que es crucial para interpretar y comunicar hallazgos cientificos.

2.1.2 Diferencias clave entre R y Python en el contexto de la bioinformatica.

En el contexto de la bioinformatica, R y Python son dos lenguajes de programacion amplia-
mente utilizados, cada uno con sus propias fortalezas y enfoques. A continuacion, se presen-
tan las diferencias clave entre ambos:

Enfoque y especializacion:

R: Esta especificamente disefiado para el analisis estadistico y la visualizacion de datos, lo
que lo hace ideal para tareas bioinformaticas que requieren un enfoque estadistico robusto,
como el analisis de expresion génica, la identificacion de genes diferencialmente expresados
y la creacion de graficos complejos. Paquetes como Bioconductor, DESeq2 y ggplot2 son
ejemplos de su especializacion en estadistica y visualizacion.

Python: Es un lenguaje de proposito general con una sintaxis clara y facil de aprender, lo
que lo hace mas versatil para una amplia gama de aplicaciones en bioinformatica. Python es
especialmente fuerte en la automatizacion de flujos de trabajo, el procesamiento de grandes
volimenes de datos y la implementacion de algoritmos de machine learning. Bibliotecas
como Biopython, pandas y scikit-learn son ampliamente utilizadas en este contexto.




Ecosistema y bibliotecas:

R: Cuenta con un ecosistema rico en paquetes especializados para bioinformatica, muchos
de los cuales estan disponibles a través de Bioconductor. Estos paquetes estan altamente op-
timizados para tareas especificas, como el analisis de secuencias, la anotacion gendémica y la
visualizacion de datos bioldgicos.

Python: Tiene un ecosistema extenso y diverso, con bibliotecas que cubren una amplia gama
de aplicaciones. En bioinformatica, Python ofrece bibliotecas como Biopython para la manip-
ulacion de secuencias, Scanpy para el analisis de datos de expresion génica y PyRosetta para
el modelado de proteinas. Ademas, Python es muy utilizado en la integracion de herramientas
y pipelines de bioinformatica asi como en aprendizaje automatico.

Sintaxis y facilidad de uso:

R: Tiene una sintaxis que puede ser menos intuitiva para aquellos que no tienen experiencia
previa en programacion, especialmente en comparacion con Python. Sin embargo, su sintaxis
esta altamente optimizada para operaciones estadisticas y de manipulacion de datos, lo que
puede resultar en cddigo mas conciso para tareas especificas.

Python: Es conocido por su sintaxis clara y legible, lo que lo hace mas accesible para prin-
cipiantes y para aquellos que provienen de diferentes disciplinas. Esta facilidad de uso, com-
binada con su versatilidad, hace que Python sea una opcion popular para la ensenanza y la
implementacion rapida de soluciones en bioinformatica.

Comunidad y soporte:

R: Tiene una comunidad muy activa en el ambito de la estadistica y la bioinformatica, con
una gran cantidad de recursos, tutoriales y foros de discusion disponibles. La comunidad de
Bioconductor es particularmente robusta y ofrece un soporte excelente para usuarios de bio-
informatica.

Python: También cuenta con una comunidad grande y activa, que abarca una amplia gama
de disciplinas, incluyendo la bioinformatica. La disponibilidad de recursos y soporte es ex-
celente, y hay una gran cantidad de documentacion, tutoriales y foros disponibles para ayudar




a los usuarios.

Tablal: Diferencias entre R y Python en el contexto bioinformatico.

Caracteristica R Python
. Andlisis estadistico y Procesamiento de datos y
Enfoque principal L )
visualizacién modelado computacional
Ecosistema Bioconductor, edgeR, DESeq2, | Biopython, scikit-learn, pandas,
biologico Biostrings BioSimSpace
Mas especializado en Mas versatil, ideal para
Facilidad de uso estadistica, ideal para andlisis | inteligencia artificial y
gendmicos simulaciones
Manejo de datos Menos eficiente en grandes Excelente para manejar big data
masivos volumenes de datos y célculos en paralelo
Visualizacion ggplot2, base R Matplotlib, Seaborn
. . , L Amplia comunidad en
Comunidad y Fuerte en biologia estadistica y pHia comu L
. aprendizaje automatico y
soporte genomica
modelado

2.1.3 Breve introduccion a los tipos de datos biologicos comunes (secuencias de ADN,
ARN, proteinas) y su representacion en ambos lenguajes.

Los tipos de datos biologicos comunes incluyen secuencias de ADN, ARN y proteinas, que se
representan en lenguajes como R y Python para el andlisis bioinformatiico. En R, los paquetes
Bioconductor e Iranges permiten manejar secuencias y intervalos genomicos, mientras que
en Python, herramientas como Biopython facilitan la lectura, procesamiento y manipulacion
de secuencias biologicas. Las proteinas se representan mediante secuencias aminoacidicas o
estructuras 3D, usando bibliotecas como NumPy y Pandas para analizar datos estructurados.
Estos enfoques permiten realizar desde todo tipo de andlisis en biologia computacional.

2.1.4 Instalacion de entornos de trabajo (Jupyter Notebooks).

Su entorno de trabajo ya esta preparado en la maquina virtual Debian 12-server, que fue
habilitada al inicio de este curso, sin embargo si requiere instalar jupyter sobre Debian 12®,
puede hacerlo a través de:

Instalar las librerias necesarias:

sudo apt install python3 python3-pip python3-venv nodejs




Crear un ecosistema python para jupyter:

python3 -m venv jupyter

Activar el ecosistema python

source jupyter/bin/activate

Esto deberia mostrar su promtp con referencia a este ecosistema, por ejemplo:

jupyter@Debianl2-server:~% source jupyter/bin/activate
(jupyter) jupyter@Debianl2-server:~% I

Dentro del ecosistema instale jupyter

pip3 install jupyter

Una vez instalado puede lanzarlo desde el ecosistema:

jupyter-lab ip=0.0.0.0

Para facilitar el arranque de jupyter puede ser buena idea crear un script con las instruc-
ciones necesarias y lanzarlo desde cron cada vez que arranque el usuario:

Scritp:
#!/bin/bash
source jupyter/bin/activate

jupyter notebook —ip=0.0.0.0

#!/bin/bash

#! es un magistro especial que indica que la primera linea del archivo es el nombre
del intérprete (en este caso, "/bin/bash’). Esto asegura que el script se ejecute con el
entorno shell de Bash.




source jupyter/bin/activate

El comando source o “./” es un comando del shell que ejecuta otro script en el mismo
entorno shell. “./jupyter/bin/activate” es el script que activa el entorno virtual. En
este caso el directorio jupyter debe contener un entorno ya creado (por ejemplo el
creado previamente con python3 -m venv jupyter). Al ejecutar esta linea, el entorno
virtual se activa, y los comandos posteriores (como jupyter notebook) usaran las
dependencias de este entorno virtual.

jupyter notebook —ip=0.0.0.0

jupyter notebook es el comando principal para iniciar el servidor de Jupyter Note-
book. El parametro "--ip=0.0.0.0" configura la direccion IP del servidor para que
acepte conexiones desde cualquier dispositivo (no solo localhost). Esto es util si se
quiere acceder al cuaderno desde otro dispositivo o navegador remoto, 0 como en este
curso a través de la maquina virtual.

Linea de crontab para lanzar jupyter al arranque:

@reboot /home/jupyter/startjupyter.sh

@reboot: Es un directivo especial en crontab que indica que el comando debe eje-
cutarse al momento en que el sistema inicia (durante el reinicio o el arranque). No
necesita una hora ni un minuto, ya que solo se ejecuta una vez al inicio del sistema.

/home/jupyter/startjupyter.sh: Es la ruta completa del script Bash que se encuentra
en este caso en /home/jupyter/. El nombre del archivo es startjupyter.sh. Este
script contiene las instrucciones para iniciar Jupyter Notebook, activando su entorno
virtual.

Una vez arrancado jupyter, el usuario puede instalar los kernel que requiera, como por ejem-
plo BASHyR

2.2 Exploracion preliminar de datos biologicos en R

La exploracion preliminar de datos biologicos es un paso fundamental en cualquier andlisis bioin-
formatico, ya que permite entender la estructura y calidad de los datos antes de aplicar técnicas mas
avanzadas. En R, existen diversas herramientas y paquetes que facilitan esta tarea, especialmente




cuando se trabaja con conjuntos de datos bioldgicos como secuencias de ADN, ARN o proteinas. A
continuacion, se describen los aspectos clave de esta exploracion.

2.2.1 Manipulaciéon de conjuntos de datos biolégicos.

En biologia computacional, los conjuntos de datos bioldgicos suelen ser grandes y comple-
jos, por lo que es esencial saber manipularlos eficientemente. En R, paquetes como dplyr
y tidyverse son ampliamente utilizados para la manipulacion de datos. Estas herramientas
permiten realizar operaciones como filtrado, seleccion de columnas, agrupacion y resumen
de datos. Por ejemplo, si se tiene un conjunto de datos que incluye informacion sobre genes
(como nombres, longitudes y niveles de expresion), se pueden usar funciones como filter(),
select() y summarize() para extraer informacion relevante y preparar los datos para analisis
posteriores.

2.2.2 Importacion y manejo de archivos de secuencias en formatos FASTA y FASTQ.

Los formatos FASTA y FASTQ son estandares en bioinformética para almacenar secuencias
bioldgicas. En R, el paquete Biostrings (parte de Bioconductor) es especialmente 1til para
importar y manejar estos archivos. Para archivos FASTA, la funcion readDNAStringSet()
permite cargar secuencias de ADN, mientras que readAAStringSet() se usa para secuencias
de proteinas. En el caso de archivos FASTQ, que incluyen informacién de calidad, la funcion
readFastq() del paquete ShortRead es la mas adecuada. Una vez importadas, las secuencias
pueden manipularse y analizarse utilizando funciones especificas de Biostrings, como width()
para obtener la longitud de las secuencias o alphabetFrequency() para calcular la composicion
de bases.

Mas adelante en este curso se trabajara con alguna de estas librerias.

Es importante conocer que de igual manera que ocurre con BASH, la instalacion de paquetes
en R debe realizarse desde la consola de R, para ello, en el terminal de BASH escriba el co-
mando:

R

Esto abrira la consola de R:




$ bash
jupyter@Debianl2-server:~% R

R version 4.2.2 Patched (2022-11-18 r83338) -- "Innocent and Trusting”
Copyright ( 2 The R Foundation for Statistical Computing
Platform: x86_64-pc-linux-gnu (64-bit)

R es un software libre y viene sin GARANTIA ALGUMA.
Usted puede redistribuirlo bajo ciertas circunstancias.
Escriba 'license()' o 'licence()' para detalles de distribucion.

R es un proyecto colaborativo con muchos contribuyentes.
Escriba 'contributors()® para obtener mas informacicn y
‘citation()' para saber como citar R o paquetes de R en publicaciones.

Escriba 'demo()' para demostraciones, 'help()' para el sistema on-line de ayuda,
o 'help.start()' para abrir el sistema de ayuda HTML con su navegador.
Escriba 'q()' para salir de R.

Figura 1: Consola R

Esto mostrara el simbolo “>”, indicando que el prompt de R esta listo para recibir instruc-
ciones.

Ya dentro de la consola de R puede instalar nuevos paquetes, como por ejemplo BiocMan-
ager:




> install.packages("BiocManager")

Installing package into ‘/home/jupyter/R/x86 64-pc-linux-gnu-library/4.2

(as ‘'lib" is unspecified)

probando la URL 'https://cloud.r-project.org/src/contrib/BiocManager_1.30.25.tar.gz’
Content type 'application/x-gzip® length 593414 bytes (579 KB)

downloaded 579

* installing *source® package ‘BiocManager’
** package ’'BiocManager’ successfully unpacked and MD5 sums checked
using staged installation
R
inst
byte-compile and prepare package for lazy loading
help
installing help indices
building package indices
installing vignettes
testing if installed package can be loaded from temporary location
testing if installed package can be loaded from final location
testing if installed package keeps a record of temporary installation path
JONE (BiocManager)

The downloaded source packages are in
* /tmp/RtmpSGNMTo/downloaded_packages’

Figura 2: Instalacion de BiocManager en R

Una vez instalado BiocManager, a través de este, desde la misma consola de R, puede instalar
BioString; BiocManager::install(“Biostrings”):

BiocManager::install("Biostrings")

Cuando termine el proceso le mostrara la siguiente pantalla, en la cual en este caso pregunta
si desea actualizar algunos paquetes desactualizados:




** testing if installed package keeps a record of temporary installation path
* DONE (Biostrings)

The downloaded source packages are in
* ftmp/RtmpSGNMfo/downloaded packages’
Installation paths not writeable, unable to update packages
path: /usz/lib/R/1library
packages:
boot, class, cluster, codetools, foreign, KernSmooth, lattice, mgcv, nlme,
nnet, rpart, spatial, survival
path: /usr/lib/R/site-library
packages:
XML
0ld packages: 'askpass', "brew’', 'brio', 'bslib’, ‘cachem®, 'callr’, 'cli’,
‘commonmark’, ‘cppll’', ‘crayon', ‘credentials’, ‘curl', ‘desc’, ‘digest’,
"downlit’, ‘ewvaluate', 'fansi’, 'fastmap', "fontawesome', 'fs°, 'gert’, 'gh’,
'glue”, ‘highr', "hitmltools’, ‘htmlwidgets', ‘httpuv’, °httr', "httz2’,
'jsonlite’, 'knitr', 'later’', "lifecycle’, ‘openssl’', 'pbdZMQ’, 'pillaz’,
'pkgbuild’, 'pkgdown', ‘pkgload', ‘prettyunits', 'processx', 'profvis’,
'promises’, 'ps', 'purrr', 'ragg', 'Rcpp’, 'remotes’', 'repr', 'rlang’,
'rmarkdown’, 'roxygen2', 'rprojroot', 'rstudicapi’, 'sass', 'sessioninfo’,
'shiny', 'stringi’', 'stringr', 'sys', 'systemfonts', 'testthat’,
"textshaping', 'tinytex', 'usethis', "utf8', 'wuid', 'vctrs', 'waldo',
'withr®, "xfun’, "xml2', 'xopen', 'yaml', 'zip'
Update all/some/none? [afs/n]: D

(]

Figura 2: Fin de la instalacion de BiocManager en R

(P2

Si selecciona “a”, se actualizaran los paquetes mostrados, lo cual requerird algunos minutos
hasta descargar, compilar e instalarlos. Dado que el ecosistema de R tiene muchas librerias,
es posible que al actualizar ese volumen de ellas tenga problemas de dependencias, por lo que
se recomienda no hacerlo en este caso.

Para salir de la consola de R, digite quit()

> quit()
Save workspace image? [y/n/c]: y

jupyter@Debianl2-server:~§

Una vez que los paquetes estén instalados, para cargar las librerias en R, se utilizan funciones
como library() o require(). La funcién library(nombre del paquete) carga el paquete especifi-
cado, mientras que require(Nombre del paquete) realiza una carga condicional del paquete
solo si no esta cargado previamente. Por ejemplo:




library(ggplot2) # Carga el paquete ggplot2

Si el paquete no se encuentra en su sistema, R mostrara un mensaje de error. Puede instalarlo
usando:

install.packages(“ggplot2”)

Es importante verificar la version del paquete y asegurarse de que cumpla con las depen-
dencias. Si necesita cargar multiples paquetes, puede incluirlos en una sola linea o usar un
script de inicio (Rprofile), sin embargo esta opcion puede enmascarar y dificultar el detec-
tar posibles problemas de dependencias durante el proceso de instalacion de esos multiples
paquetes, en cuyo caso debera realizarlos en grupos mas pequeiios hasta detectar el problema.

2.2.3 Exploracion de datos de secuencias: estadisticas basicas (longitud de secuencias,
composicion de bases).

Una vez importadas las secuencias, es importante realizar un analisis exploratorio para en-
tender sus caracteristicas. En R, se pueden calcular estadisticas bésicas como la longitud
de las secuencias y la composicion de bases. Por ejemplo, la funcion width() del paquete
Biostrings permite obtener la longitud de cada secuencia, mientras que alphabetFrequency()
calcula la frecuencia de cada nucleotido (A, T, C, G) o aminoacido en el caso de proteinas.
Estas estadisticas son utiles para identificar patrones, como sesgos en la composicion de bases
o secuencias andmalas que podrian requerir limpieza o filtrado antes de proceder con andlisis
mas avanzados.

2.2.4 Practicas sobre como obtener y limpiar datos biologicos para su analisis.

La obtencion y limpieza de datos bioldgicos es un paso critico en cualquier proyecto de bio-
informatica. En R, se pueden utilizar paquetes como rentrez para acceder a bases de datos
publicas como GenBank y descargar secuencias de interés. Una vez obtenidos los datos,
es comun encontrar problemas como secuencias incompletas, baja calidad (en el caso de
FASTQ) o formatos inconsistentes. Para limpiar los datos, se pueden aplicar técnicas como el
filtrado de secuencias cortas o de baja calidad, la correccion de errores y la normalizacion de
formatos. Herramientas como ShortRead y Biostrings ofrecen funciones para realizar estas
tareas de manera eficiente. Por ejemplo, se puede usar trimTails() para recortar secuencias de
baja calidad en archivos FASTQ o unique() para eliminar secuencias duplicadas.




Desarrolle el cuaderno de trabajo:

Cuaderno7 R Apellido Nombre.ipynb

En este cuaderno trabajara de manera introductoria con R importando archivos y secuencias
bioldgicas para extraer informacion de ellos.

Resumen

Esta parte del curso introduce al investigador a trabajar en biologia computacional utilizando R
y Python, destacando las diferencias y complementariedades entre ambos lenguajes. Ademas,
se enfoca en la exploracion y preparacion de datos biologicos, un paso esencial antes de
realizar andlisis mas avanzados. La combinacion de herramientas y paquetes especializados
en R y Python permite a los investigadores abordar problemas bioldgicos de manera eficiente
y reproducible.

En esta primera seccion se cubre una introduccion a R en la biologia computacional y a través
del paquete Biostring se trabajé con secuencias de ADN para obtener datos de estas.
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