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style, compact in size, efficient in random access and... v
Ver mas >

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools

TIPO DE INVESTIGADOR v Q 2009 Bioinformatics

Docente ( 56 ) Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
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style, compact in size, efficient in random access and... v

Personal investigador (40)
En formacion (32)

Ver todas v B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools

2009 Bioinformatics

ROL v Q Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
NUMERO PUBLICACIONES v Q sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

NOTICIAS v Q

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools

2009 Bioinformatics

INDICEH v Q Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

i The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
GRUPO DE INVESTIGACION v Q sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... wv

LINEAS DE INVESTIGACION v Q

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
2009 Bioinformatics
Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
2009 Bioinformatics
Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
2009 Bioinformatics
Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
2009 Bioinformatics
Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

Cargando recursos...

§52 UNIVERSIDAD DE _ FONDO EUROPEO DE DESARROLLO REGIONAL (FEDER)

5 GOBIERNO MINISTERIO
N

DEESPANA  DE CIENCIA MURCIA i
E INNOVACION Una manera de hacer Europa

©2020 HERCULES MA - Todos los derechos reservados Aviso legal Politica de privacidad y cookies Seguridad




i HERCULES Ab Inicio | Crearcluster | Indicadores | Iniciar sesion &

Publicaciones Investigadores Centros de investigacion Proyectos ROs

— FILTRAR POR |nveStigadOI’eS 4700 Exportar W Ordenar  w B Visualizar +

AREA DE CONOCIMIENTO v Q X

Computer science ( 56 )

Heng Li

Harvard University
Publicaciones (778), H-index (52)

Software (40)

Data mining (32) Heng Li is a Chinese bioinformatics scientist. He is an assistant professor at the department of Biomedical Informatics

of Harvard Medical School and the department of Biostatistics & Computational Biology of Dana-Farber Cancer Institute.
He was previously a research scientist working at the Broad Institute in Cambridge... v

Artificial intelligence (28)

Bioinformatics (24)

Bob Handsaker
University of California, Los Angeles
Publicaciones (778), H-index (52)

Data science (19)

Source code (14)

Heng Li is a Chinese bioinformatics scientist. He is an assistant professor at the department of Biomedical Informatics
of Harvard Medical School and the department of Biostatistics & Computational Biology of Dana-Farber Cancer Institute.
He was previously a research scientist working at the Broad Institute in Cambridge... v
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CENTRO v Q ° Alec Wysoker

Broad Institute
Publicaciones (778), H-index (52)

Cic bioGUNE (56)

Universidad de La Rioja (40)
Heng Li is a Chinese bioinformatics scientist. He is an assistant professor at the department of Biomedical Informatics
Universidad de Murcia (32) of Harvard Medical School and the department of Biostatistics & Computational Biology of Dana-Farber Cancer Institute.
He was previously a research scientist working at the Broad Institute in Cambridge... v
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TIPO DE INVESTIGADOR v Q - University of Wisconsin-Madison
Docente (56 ) Publicaciones (778), H-index (52)

Heng Li is a Chinese bioinformatics scientist. He is an assistant professor at the department of Biomedical Informatics
of Harvard Medical School and the department of Biostatistics & Computational Biology of Dana-Farber Cancer Institute.
He was previously a research scientist working at the Broad Institute in Cambridge... v

Personal investigador (40)
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Heng Li is a Chinese bioinformatics scientist. He is an assistant professor at the department of Biomedical Informatics
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He was previously a research scientist working at the Broad Institute in Cambridge... v

NOTICIAS v Q e  Alec Wysoker

Broad Institute
INDICE H v Q Publicaciones (778), H-index (52)

i Heng Li is a Chinese bioinformatics scientist. He is an assistant professor at the department of Biomedical Informatics
GRUPO DE INVESTIGACION v Q of Harvard Medical School and the department of Biostatistics & Computational Biology of Dana-Farber Cancer Institute.
He was previously a research scientist working at the Broad Institute in Cambridge... v
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Plastics fate and effects in the human
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important aspect of machine learning. While image-level classification has been
extensively studied in a semi-supervised setting, dense pixel-level classification

Bioprocesos aplicados a la Economia Circular
I~ with limited data has only drawn attention recently. In this... i
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Agencia de Proyectos de Investigacion Avanzados-Energia
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ARPA-E fue creada para financiar proyectos de tecnologia de la energia que traduzcan descubrimientos cientificos e invenciones de vanguardia en innovaciones tecnologicas y
aceleren los avances tecnoldgicos en areas de alto riesgo que la industria no es probable que opere de forma independiente. No financia mejoras minimas en tecnologias
existentes; dicha tecnologia se apoya a través de programas DOE existentes, como los de la Oficina de Eficiencia Energética y Energia Renovable (EERE) del Departamento de
Energia.

Informacion general

Centro Departamento Areas de conocimiento Equipo de investigacion
Centro Investigacion Quimica Quimica Organica Bioconjugacion de proteinas
Temas de Red de Actividades y
Investigadores Publicaciones investigacion colaboracion Proyectos ROs premios

Grafo de relaciones con otros investigadores

-

; 5‘3.‘ GOBIERNO
% F{P DE ESPANA

S Lo =

©2020 HERCULES MA -

Listado de Investigadores relacionados

Investigadores 90

INVESTIGADOR

Jens Grubert

University

Professor of Human-Computer Interaction
in the Internet of Things at Coburg

— FILTRAR POR Exportar W= Ordenar w  mm  Visualizar
Computer science ( 56 )
. : Publicaciones H-index ¢
Software (40 PY Nombre Apellido Investigador
( ) - Organizacion 778 69
Data mining (32) - . .
e Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index 3
Artificial intelligence (28) @  (Organizacién 778 69
Bioinformatics  (24) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- izacié 778 69
Data science (19) Organizacion
. : Publicaciones H-index ¢
Source code (14) P Nombre Apellido Investigador ‘
- Organizacion 778 69
Ver mas > o . .
e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
CENTRO v Q
Cic bioGUNE ( 56) ° Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
Universidad de La Rioja (40)
. . Publicaciones H-index ¢
Universidad de Murcia (32) °® Nombre Apellido Investigador
- Organizacion 778 69
Ver mas >
e Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index 3
TIPO DE INVESTIGADOR v Q @ Organizacion 778 09
Docente ( o6 ) ° Nombre Ape||ido Investigador Publicaciones H-index ¢
- Organizacion 778 69
Personal investigador (40)
En formacion (32) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index
- Organizacion 778 69
Ver todas v
Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index  $
; Organizacion 778 69
ROL v Q
] Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index  $
NUMERO PUBLICACIONES v S iganizacion 778 69
NOTICIAS v Q e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacién 778 69
INDICE H v Q . . .
® Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
GRUPO DE INVESTIGACION v
° Nombre Apellido Investigador Publicaciones H-index ¢
LINEAS DE INVESTIGACION v am  Organizacion 778 69
° Nombre Apellido Investigador Publicaciones H-index &
- Organizacion 778 69

MINISTERIO UNIVERSIDAD DE
DE CIENCIA MURCIA

E INNOVACION

Todos los derechos reservados

Aviso legal

Politica de privacidad y cookies Seguridad

FONDO EUROPEO DE DESARROLLO REGIONAL (FEDER)

Una manera de hacer Europa




2 HERCULES

GOBIERNO
DE ESPANA

©2020 HERCULES MA -

80.000 650

Ultimas buisquedas
Ross Girshick
Computer science
Yoshua Bengio
Machine learning

Computer science

PLOHOLLOLPO

Listado de Investigadores relacionados

— FILTRAR POR

AREA DE CONOCIMIENTO v Q

Computer science ( 56 )

Software (40)

Data mining (32)

Artificial intelligence (28)

Bioinformatics (24)

Data science (19)

Source code (14)

Ver mas )

CENTRO v Q
Cic bioGUNE (56)
Universidad de La Rioja (40)

Universidad de Murcia (32)

Ver mas >

TIPO DE INVESTIGADOR v Q
Docente ( 56)

Personal investigador (40)

En formacion (32)

Ver todas v

ROL v Q

NUMERO PUBLICACIONES v Q

NOTICIAS ~ Q

INDICE H v Q

GRUPO DE INVESTIGACION v Q

LINEAS DE INVESTIGACION v Q

MINISTERIO UNIVERSIDAD DE
DE CIENCIA MURCIA

E INNOVACION

Todos los derechos reservados Aviso legal

4.500

Investigadores 90

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Politica de privacidad y cookies Seguridad

20.000

Inicio |

[ Guardar en mi Espacio Personal

Crear cluster

invenciones de vanguardia en innovaciones tecnologicas y
ndiente. No financia mejoras minimas en tecnologias
>rgética y Energia Renovable (EERE) del Departamento de

on

. proteinas

Actividades y
premios

32

Jens Grubert

University

Exportar v

INVESTIGADOR

Ordenar w —

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Professor of Human-Computer Interaction
in the Internet of Things at Coburg

Visualizar

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

v

FONDO EUROPEO DE DESARROLLO REGIONAL (FEDER)

Una manera de hacer Europa




HERCULES

Tim Berners-Lee

PUBLICACIONES

Bl Recurso. Extensién MVC a Comunidades del ecosistema: Detalles a tener en cuenta
B Debate. Extensiéon MVC a Comunidades del ecosistema: Detalles a tener en cuenta
Bl Debate. Extension MVC a Comunidades del ecosistema: Detalles a tener en cuenta
E Recurso. Extension MVC a Comunidades del ecosistema: Detalles a tener en cuenta
E Recurso. Extension MVC a Comunidades del ecosistema: Detalles a tener en cuenta
Ver mas public s >
INVESTIGADORES
S Tim Berners-Lee
CENTROS DE INVESTIGACION
Bl Centro de investigacion
Bl Centro de investigacion

Bl Centro de investigacion

PROYECTOS

@ Nombre del proyecto

Ver mds en todo HERCULES »

AN
A\ = 74

Listado de Investigadores relacionados

= FILTRAR POR InveStigadoreS 90

AREA DE CONOCIMIENTO v Q

Computer science ( 56 )

Nombre Apellido Investigador
Organizacion

Software (40) ®

Data mining (32)
Nombre Apellido Investigador

o
Artificial intelligence (28) &  Organizacion
selnenmetes (| 24) ° Nombre Apellido Investigador

: ah Organizacion
Data science (19) .

Source code (14) P Nombre Apellido Investigador

Organizacion

Ver mas »
° Nombre Apellido Investigador

= Organizacion

CENTRO v Q

Cic bioGUNE (56) ° Nombre Apellido Investigador
= Organizacion

Universidad de La Rioja (40)

Universidad de Murcia (32) o Nombre Apellido Investigador
Organizacion
Ver mas >
° Nombre Apellido Investigador

i Organizacioén

TIPO DE INVESTIGADOR v Q

Docente ( 56) Nombre Apellido Investigador

. . i Organizacién
Personal investigador (40)

En formacién (32) ° Nombre Apellido Investigador
i Organizacioén
Ver todas v
Nombre Apellido Investigador

o L

a Organizacion
ROL v Q
, o Nombre Apellido Investigador
NUMERO PUBLICACIONES v Q Q[ enizecion

NOTICIAS v Q Nombre Apellido Investigador

o Organizacion

INDICE H v Q
Nombre Apellido Investigador

o Organizacion

GRUPO DE INVESTIGACION v Q
Nombre Apellido Investigador

® .
LINEAS DE INVESTIGACION v Q am  Organizacién
~ Nombre Apellido Investigador

a_ Organizacion

GOBIERNO MINISTERIO UNIVERSIDAD DE
DE ESPANIA DE CIENCIA MURCIA
E INNOVACION

©2020 HERCULES MA - Todos los derechos reservados Aviso legal Politica de privacidad y cookies Seguridad

[ Guardar en mi Espacio Personal

Inicio | Crear cluster

invenciones de vanguardia en innovaciones tecnologicas y
ndiente. No financia mejoras minimas en tecnologias
>rgética y Energia Renovable (EERE) del Departamento de

on

' proteinas

Actividades y
premios

32

Jens Grubert

University

INVESTIGADOR

Exportar v Ordenar w —

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Publicaciones

778

Professor of Human-Computer Interaction
in the Internet of Things at Coburg

Visualizar

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

H-index

69

v

FONDO EUROPEO DE DESARROLLO REGIONAL (FEDER)

Una manera de hacer Europa




HERCULES | Ficha Investigador



i HERCULES Explora Inicio | Crearcluster | Indicadores ")

Home > Investigador > Eduardo Enrique Veas

Eduardo En rique Veas AV NEGITEEINS TSI (] Guardar en Espacio Personal -
Univ.-Prof. Dr.techn., MSc

Gerente de investigacion e investigador senior en el campo de la interaccion humano-computadora con enfoque en sistemas inteligentes interactivos,
computacion portatil, visualizacion, realidad virtual y aumentada. Fuerte experiencia en experiencia de usuario, metodologia de evaluacion UX, ciencia 'y
tecnologia de la informacion, ciencias de la computacion, graficos por computadora, métodos cientificos. Capacidad para realizar investigaciones
independientes. Capacidad para construir, capacitar y liderar equipos de investigacion para lograr los niveles mas altos de becas.

Centro Departamento Areas de conocimiento Equipo de investigacion
Centro Investigacion Quimica Quimica Organica Bioconjugacién de proteinas
Publicaciones Temas de investigacion Red Colaboradores Proyectos ROs

2400 240 60 20 320

Evolucién temporal publicaciones

. Publicaciones @ impacto

==
Publicaciones
Revistas 20
Libros 2
Tesis T
Patentes 4
Capitulos de libros 40
2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021
Listado de Publicaciones
= FILTRAR POR Publicaciones 90 Exportar W Ordenar w
AREA DE CONOCIMIENTO v Q Abc X
Computer science ( 56 ) B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools :

Software (40) 2009 Bioinformatics

Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

Data mining (32) The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

Artificial intelligence (28)

Bioinformatics (24)

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
Data science (19) 2009 Bioinformatics

Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

Source code (14)

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
Ver mas > sequences, sup.por‘ting sho'rt aqd long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

CENTRO v Q =

The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
Cic bioGUNE (56) 2009 Bioinformatics

. . o Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
Universidad de La Rioja (40)

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
Universidad de Murcia (32) sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v
Ver mas >

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools

TIPO DEINVESTIGADOR v Q 2009 Bioinformatics

Docente ( 56 ) Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

Personal investigador (40)

En formaciéon (32)

Ver todas v B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
2009 Bioinformatics

ROL v Q Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
NUMERO PUBLICACIONES v Q sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

NOTICIAS ~ Q

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools

2009 Bioinformatics

INDICE H v Q Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

i The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
GRUPO DE INVESTIGACION v Q sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v
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Eduardo En rique Veas AV NEGITEEINS TSI (] Guardar en Espacio Personal -
Univ.-Prof. Dr.techn., MSc

Gerente de investigacion e investigador senior en el campo de la interaccion humano-computadora con enfoque en sistemas inteligentes interactivos,
computacion portatil, visualizacion, realidad virtual y aumentada. Fuerte experiencia en experiencia de usuario, metodologia de evaluacion UX, ciencia 'y
tecnologia de la informacion, ciencias de la computacion, graficos por computadora, métodos cientificos. Capacidad para realizar investigaciones
independientes. Capacidad para construir, capacitar y liderar equipos de investigacion para lograr los niveles mas altos de becas.

Centro Departamento Areas de conocimiento Equipo de investigacion
Centro Investigacion Quimica Quimica Organica Bioconjugacién de proteinas
Publicaciones Temas de investigacion Red Colaboradores Proyectos ROs

2400 240 60 20 320

Evolucidon temporal publicaciones

Visualization
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Computer Science . .
Human-computer interaction
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Computer Science 40
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Visualization 21%
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Mobile device 32%
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Tema de investigacion 21
Tema de investigacion
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Tema de investigacion
Tema de investigacion
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Computer Science . _
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Computer Science 40%
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Augmented reality 26%
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Grafo de relaciones con otros investigadores

Eduardo Enrique Veas . Publicaciones Temas de investigacion Red Colaboradores Proyectos ROs

Univ.-Prof. Dr.techn., MSc 2400 240 60 20 320

INVESTIGADOR

Jens Grubert

Professor of Human-Computer Interaction
in the Internet of Things at Coburg

University
Listado de Investigadores relacionados
= FILTRAR POR |nveStigad0reS 90 Exportar W Ordenar w == Vijsualizar v
Computer science ( 56 )
. : Publicaciones H-index ¢
Software (40 PY Nombre Apellido Investigador
( ) - Organizacion 778 69
Data mining (32) o . .
® Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
Artificial intelligence (28) &  QOrganizacion 778 69
Bicinformatics  (24) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- izacid 778 69
Data science (19) Organizacion
. . Publicaciones H-index ¢
Source code (14) Py Nombre Apellido Investigador
- Organizacion 778 69
Ver mas > o . .
e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
CENTRO v Q
Cic bioGUNE (56 ) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index
- Organizacion 778 69
Universidad de La Rioja (40)
. . Publicaciones H-index ¢
Universidad de Murcia (32) o Nombre Apellido Investigador
- Organizacion 778 69
Ver mas >
® Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
TIPO DE INVESTIGADOR v Q @ Organizacion 778 69
Docente (156 ) ® Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
Personal investigador (40)
En formacion (32) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
Organizacion 778 69
Ver todas v
Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index  §
Organizacion 778 69
ROL v Q
] Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index
NUMERO PUBLICACIONES N 178 69
NOTICIAS v Q Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
Organizacion 778 69
INDICE H v Q o . .
Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
Organizacion 778 69
GRUPO DE INVESTIGACION
Nombre Apellido Investigador Publicaciones H-index ¢
LINEAS DE INVESTIGACION Organizacion 778 69
Nombre Apellido Investigador Publicaciones H-index ¢
Organizacion 778 69
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@@ REACH: EuRopEAN incubator for trusted and secure data value Chains [ Guardar en mi Espacio Personal -

Facultad de Ciencias Sociales y Humanas, DeustoTech BAJA, Deusto Business School, Facultad de Ingenieria, Facultad de Derecho

Europe has an opportunity to have a leading position on Data Economy, particularly in B2B scenarios. Special focus must be placed on accessing, sharing and reuse of data in
an environment of security and Trust, which are fundamental preconditions for the Data Economy. The support of pilot projects and innovation spaces for experimenting with
cross-sector multi-stakeholder data innovation is therefore urgent. Efforts need to concentrate on the provision of trusted and secure privacy-aware analytics solutions allowing
for the secure sharing of proprietary industrial data along with personal data.

Informacion general

Fecha de inicio Afo de convocatoria Fecha de fin Estado
01/09/2020 01/09/2020 29/02/2024 Concedido
Ambito Tipo de proyecto Cuantia Cadigo del proyecto
Unién europea Competitivo 587.500 € Cadigo del proyecto
Acrénimo Pagina web
REACH https://dkh.deusto.es/comunidad/explorer/recurso/reach-european-incubator-for-trusted-and-secure/
Temas de Memoria y
Participantes Publicaciones ROs Autores investigacioén entregables
24 240 60 20 24 16

Grafo de relaciones con otros investigadores

INVESTIGADOR

Jens Grubert

Professor of Human-Computer Interaction
in the Internet of Things at Coburg

University
Listado de Investigadores relacionados
= FILTRAR POR |nveStigad0reS 90 Exportar W Ordenar w B Visualizar +
Computer science ( 56 )
. . Publicaciones H-index ¢
Software (40 PY Nombre Apellido Investigador
( ) - Organizacion 778 69
Data mining (32) - | .
° Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index 3
Artificial intelligence (28) @&  Organizacién 778 69
Bioinformatics (24) o Nombre Apellido Investigador Publicaciones H-index ¢
- izacid 778 69
Data science (19) Organizacion
Source code (14) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  Hrindex 3
- Organizacion 778 69
Ver mas » - . .
e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
CENTRO v Q
Cic bioGUNE (56 ) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index
- Organizacion 778 69
Universidad de La Rioja (40)
. . Publicaciones H-index ¢
Universidad de Murcia (32) °® Nombre Apellido Investigador
- Organizacion 778 69
Ver mas >
° Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index 3
TIPO DE INVESTIGADOR v Q @& Organizacién 778 69
Docente (56 ) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index 3
- Organizacion 778 69
Personal investigador (40)
En formacion (32) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
Ver todas v
o Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index  §
P Organizacion 778 69
ROL v Q
) o Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index  §
NUMERO PUBLICACIONES v Q Qo niacion 778 69
- Organizacion 778 69
INDICE H v Q o | .
° Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
GRUPO DE INVESTIGACION v Q
Nombre Apellido Investigador Publicaciones H-index 3§
; Organizacion 778 69
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ARPA (Advanced Researchs Projects Agency) . Participantes Publicaciones ROs Autores investigacion entregables
Agencia de Proyectos de Investigacion Avanzados-Energia 24 240 60 20 24 16

Grafo de relaciones con otros investigadores

Jens Grubert
Professor of Human-Computer Interaction
m in the Internet of Things at Coburg
m University

INVESTIGADOR

Listado de Investigadores relacionados
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AREA DE CONOCIMIENTO v Q

Computer science ( 56 )
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Artificial intelligence (28) @  (Organizacién 778 69
Bioinformatics (24) o Nombre Apellido Investigador Publicaciones H-index ¢
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Data science (19) Organizacion
] , Publicaciones H-index ¢
Source code (14) P Nombre Apellido Investigador
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CENTRO v Q
Cic bioGUNE ( 56) ° Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
Universidad de La Rioja (40)
. , Publicaciones H-index ¢
Universidad de Murcia (32) ® Nombre Apellido Investigador
- Organizacion 778 69
Ver mas >
° Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index 3
TIPO DE INVESTIGADOR v Q @™ Organizacion 778 69
Docente ( o6 ) ° Nombre Ape||ido Investigador Publicaciones H-index ¢
- Organizacion 778 69
Personal investigador (40)
En formacién (32) e Nombre Apellido Investigador Publicaciones  H-index 3
- Organizacion 778 69
Ver todas v
Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index  $
z Organizacion 778 69
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] Nombre Apellido Investigador Publicaciones ~ H-index  $
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- Organizacién 778 69
INDICE H v Q . . .
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, . Temas de Memoria y
ARPA (Advanced Researchs Projects Agency) . Participantes Publicaciones ROs Autores investigacion entregables
Agencia de Proyectos de Investigacion Avanzados-Energia 24 240 60 20 24 16

Evolucién temporal publicaciones

. Publicaciones @ mpacto

==
Publicaciones
Revistas 20
Libros 2
Tesis T
Patentes 4
Capitulos de libros 40
2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021
Listado de Publicaciones
= FILTRAR POR Publicaciones 90 Exportar W Ordenar W
AREA DE CONOCIMIENTO v Q Abc X
Computer science ( 56 ) B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools :

Software (40) 2009 Bioinformatics

Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

Data mining (32) The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

Artificial intelligence (28)

Bioinformatics (24)

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
Data science (19) 2009 Bioinformatics

Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

Source code (14)

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
Ver mas > sequences, sup.por‘ting sho.rt aqd long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

CENTRO v Q =

The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
Cic bioGUNE ( 56) 2009 Bioinformatics

. . o Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
Universidad de La Rioja (40)

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
Universidad de Murcia (32) sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v
Ver mas >

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools

TIPO DEINVESTIGADOR v Q 2009 Bioinformatics

Docente ( 56 ) Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

Personal investigador (40)

En formacion (32)

Ver todas v B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
2009 Bioinformatics

ROL v Q Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
NUMERO PUBLICACIONES Q sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

NOTICIAS ~ Q

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools

2009 Bioinformatics

INDICE H v Q Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

i The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
GRUPO DE INVESTIGACION v Q sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v
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Linked Data Platform

The term “Linked Data” refers to a set of best practices for publishing and connecting structured data on the Web. These best practices have been adopted
by an increasing number of data providers over the last three years, leading to the creation of a global data space containing billions of assertions— the Web
of Data. In this article, the authors present the concept and technical principles of Linked Data, and situate these within the broader context of related
technological developments. They describe progress to date in publishing Linked Data on the Web, review applications that have been developed to exploit
the Web of Data, and map out a research agenda for the Linked Data community as it moves forward.

Red de Temas de
Publicaciones ROs Proyectos Investigadores colaboracion Repositorios investigacion

2400 32 32 32 20 4 4

Evolucién temporal publicaciones

. Publicaciones “@®- Impacto

==
Publicaciones
Revistas 20
Libros 2
Tesis T
Patentes 4
Capitulos de libros 40
2008 2009 2010 20M 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021
Listado de Publicaciones
— FILTRAR POR PUincaCioneS 90 Exportar - Ordenar w
AREA DE CONOCIMIENTO v Q Abc X
Computer science ( 56 ) B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools :

Software (40) 2009 Bioinformatics

Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

Data mining (32) The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

Artificial intelligence (28)

Bioinformatics (24)

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
Data science (19) 2009 Bioinformatics

Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

Source code (14)

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
Ver mas > sequences, sup.por‘ting sho'rt aqd long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

CENTRO v Q =

The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
Cic bioGUNE (56) 2009 Bioinformatics

. . o Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
Universidad de La Rioja (40)

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
Universidad de Murcia (32) sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v
Ver mas >

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools

TIPO DEINVESTIGADOR v Q 2009 Bioinformatics

Docente ( 56 ) Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v
The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference

sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

Personal investigador (40)

En formaciéon (32)

Ver todas v B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools
2009 Bioinformatics

ROL v Q Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
NUMERO PUBLICACIONES v Q sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v

NOTICIAS ~ Q

B The Sequence Alignment/Map format and SAMtools

2009 Bioinformatics

INDICE H v Q Heng Li, Bob Handsaker, Alec Wysoker, Tim Fennell, Jue Ruan v

i The Sequence Alignment/Map (SAM) format is a generic alignment format for storing read alignments against reference
GRUPO DE INVESTIGACION v Q sequences, supporting short and long reads (up to 128 Mbp) produced by different sequencing platforms. It is flexible in
style, compact in size, efficient in random access and... v
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2009 International Journal on Semantic Web and Information Systems

Nombre Apellido Apellido, Nombre Apellido Apellido, Nombre Apellido Apellido,

The term “Linked Data” refers to a set of best practices for publishing and connecting structured data on the Web. These best practices have been adopted
by an increasing number of data providers over the last three years, leading to the creation of a global data space containing billions of assertions— the Web
of Data. In this article, the authors present the concept and technical principles of Linked Data, and situate these within the broader context of related
technological developments. They describe progress to date in publishing Linked Data on the Web, review applications that have been developed to exploit
the Web of Data, and map out a research agenda for the Linked Data community as it moves forward.
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The term “Linked Data” refers to a set of best practices for publishing and connecting structured data on the Web. These best practices have been adopted
by an increasing number of data providers over the last three years, leading to the creation of a global data space containing billions of assertions— the Web
of Data. In this article, the authors present the concept and technical principles of Linked Data
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urna semper ac. Pellentesque imperdiet ac lacus hendrerit laoreet. Nulla at malesuada mi, placerat imperdiet ipsum. Donec id lorem porta, maximus orci et, aliquet
velit. Praesent condimentum quam lorem, ac imperdiet sem porttitor malesuada.

Calculo

Nullam in rutrum orci. Curabitur sollicitudin neque sollicitudin feugiat imperdiet. Vestibulum at mattis enim. Donec nulla risus, tincidunt nec risus nec, sagittis
tristique elit. Aliqguam feugiat eu augue sed placerat. Proin consectetur faucibus mi, ac aliqguam massa. Nam dapibus dictum eros quis porttitor. In in pulvinar neque.
Morbi quis risus mattis, vestibulum erat sed, vulputate lectus.
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Comparativa
B} PROYECTO DE INVESTIGACION A ] PROYECTO DE INVESTIGACION B
Tipo de proyecto Tipo de proyecto
Competitivo Competitivo
Afo de convocatoria ARo de convocatoria
2018 2020
Ambito Ambito
Unién Europea Unién Europea

Principales indicadores

Volumen econdmico 1.000.000 €

1.250.000 €

—
(@)

Numero investigadores

—
I

Cuantia econdmica por investigador 100.000 €

89.285 €

Numero entidades colaboradoras

Numero resultados investigacion

indice de productividad

Indicadores directores de proyecto

" Director de proyecto 1 B Director de proyecto 2
Andrés Lépez Pérez Fernando Garcia Martinez

Productividad Hércules 1.000.000 €

1.250.000 €

H-index

—
1N

indice de valorizacién RO 100.000 €

89.285 €

Indicadores directores de proyecto

B [nvestigadores
B Financiadores

B Colaboradores

] I
—
(@)

Tematicas / topics

GOBIERNO MINISTERIO

DE ESPANIA DE CIENCIA MURCIA

- UNIVERSIDAD DE FONDO EUROPEO DE DESARROLLO REGIONAL (FEDER)
ﬁi E INNOVACION Una manera de hacer Europa
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Graficas detalle indicadores

B PROYECTO DE INVESTIGACION A B PROYECTO DE INVESTIGACION B

Numero investigadores

Distribucién por sexos

B Hombres
B Mujeres

25%

Distribucion por titulacion

B Catedraticos
B Doctores

' =
B Graduados Catedraticos

3 (12%)

12%
32%

Distribucién por edad




