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Prerequisitos

No existen prerrequisitos para esta asignatura, pero es imprescindible haber repasado los conceptos
adquiridos en las asignaturas de "Genética y Biologia Molecular" y "Tecnologia del DNA recombinante"
impartidas durante el segundo curso.

Objetivos y contextualizacion

La materia impartida durante este curso constituye una vision introductoria a la bioinformatica. Esta asignatura
esta dirigida a estudiantes de Biotecnologia de tercer curso (5e semestre) y corresponde a un asignatura
tedrica de 3 créditos. Se han definido los objetivos y contenidos de esta asignatura teniendo en cuenta que
dentro de la misma materia (Biologia Molecular de Sistemas) se encuentra la asignatura de "Gendmica,
Protedmica e interactémica".

Los objetivos principales son: Proporcionar a los estudiantes los conocimientos bioinformaticos basicos que
les permita tanto el uso de herramientas para realizar busquedas de informacion en las bases de datos
moleculares como abordar el analisis computacional de secuencias y estructuras de acidos nucleicos y
proteinas.

Competencias

® Aplicar los recursos informaticos para la comunicacion, la busqueda de informacion, el tratamiento de
datos y el calculo.

® Aprender nuevos conocimientos y técnicas de forma auténoma.

® Buscar y gestionar informacién procedente de diversas fuentes.

® Buscar, obtener e interpretar la informacién de las principales bases de datos biolégicos, bibliograficos
y de patentes y usar las herramientas bioinformaticas basicas.

® Hacer una presentacion oral, escrita y visual de un trabajo a una audiencia profesional y no profesional,
tanto en inglés como en las lenguas propias.

® |nterpretar resultados experimentales e identificar elementos consistentes e inconsistentes.



® Obtener informacién de bases de datos y utilizar el software necesario para establecer correlaciones
entre estructura, funcién y evolucion de macromoléculas.

® Razonar de forma critica.

® Trabajar de forma individual y en equipo.

Resultados de aprendizaje

1. Aplicar los recursos informaticos para la comunicacion, la busqueda de informacion, el tratamiento de
datos y el calculo.

2. Aprender nuevos conocimientos y técnicas de forma autdbnoma.

Buscar y gestionar informacién procedente de diversas fuentes.

4. Establecer relaciones estructurales, funcionales y evolutivas a partir de la informacion existente en las
bases de datos bioldgicas.

5. Hacer una presentacion oral, escrita y visual de un trabajo a una audiencia profesional y no profesional,
tanto en inglés como en las lenguas propias.

6. Interpretar resultados experimentales e identificar elementos consistentes e inconsistentes.

7. Obtener, interpretar y utilizar la informacion existente en las bases de datos biolégicas, bibliograficas,
de patentes, de mercados, etc.

8. Razonar de forma critica.

9. Trabajar de forma individual y en equipo.

w

Contenido

1.- Introduccion. Bancos de datos en Biologia Molecular. Motores de busqueda: Entrez y SRS. Bancos de
datos primarios y secundarios. Busqueda en bases de datos especializadas. Identificacion de proteinas
mediante busquedas en bases de datos.

2.- Analisis de la informacion secuencial del ADN. Mapas de restriccion (clonacién). Disefio de sondas y de
oligonucleétidos para PCR para la deteccién y cuantificacion de una secuencia, clonacion o mutagénesis
dirigida. Estructura secundaria del RNA.

3- Proyectos Genoma y Navegadores gendmicos. Secuenciacion, ensamblaje y anotaciones de genomas.
Identificacion de las secuencias codificantes y promotoras.

4.- Alineamientos de secuencias. Conceptos de homologia y similitud. Algoristmes de alineamiento por pares
de secuencias. Dot-Plot. Alineamiento global y local. Matrices de puntuacién. Gaps. Busquedas por similitud
en bases de datos: BLAST y FASTA.

5. Creacion y analisis de alineamientos multiples de secuencias: Alineamiento multiple de secuencias.
Programas de edicion y visualizacidon. Evaluacion de regiones consevades de proteinas. Disefio de sondas y
de oligonucleétidos para PCR a partir de un alineamiento multiple de secuencias de proteinas. Arboles
filogenéticos.

6.-Prediccion de la funcion de proteinas: identificacion de homaologos, motivos, dominios y familias proteicas.
Identificacion de homologos lejanos mediante PSI-Blast. Modelos estadisticos que relajan la frecuencia de un
aminoacido en una posicion concreta (matrices PSSM, perfiles, y modelo de Markov oculto HMM). Predicciode
motivos y dominios. Bases de datos de motivos, dominios y familias proteicas. Representacion de LOGOS de
motivoso huellas.

7. Prediccion de la estructura secundaria de proteinas: Métodos de prediccion de estructura de proteinas
globulares, ab-initio based, basados en homologia y redes neuronales. Evaluacion de la fiabilidad de la
métodos de prediccion. Prediccion de la estructura de proteinas de membrana con hélice transmembrana y de
barril beta. Prediccion de "coiled-coil".

8. Analisis y prediccion de la estructura tridimensional: Métodos de prediccion de la estructura terciaria.El
banco de estructuras PDB. Visualizacién y comparacion de estructuras. Clasificacion estructural de proteinas.



9. Analisis y prediccion del plegamiento y agregacion de proteinas. Predicciones basadas en secuencia,
identificacion de dianas terapéuticas. Predicciones basadas en estructura. Redisefio de la solubilidad proteica.

Metodologia
Clases Tebricas

Clases para transmitir los conceptos basicos y la informacion necesaria para desarrollar un aprendizaje
autébnomo. Fomento de la participacion activa de los estudiantes. Apoyo de las presentaciones en PowerPoint
que

estaran en disposiciéon del alumno en el Campus Virtual.
Practicas de aula de informatica o Problemas

Esta actividad se llevara a cabo en las aulas de informatica de la Facultad y se realizara en grupos de 30-40
alumnos. Estas practicas se organizaran a partir de problemas planteados por los profesores y que el alumno
debera resolver usando las diferentes herramientas y analisis bioinformaticos. El profesor en cada sesion
planteara diferentes problemas, de los que se resolvera un como ejemplo (en la sesién o poco antes de la
sesion), los otros problemas deberan ser resueltos por los alumnos en esa misma sesién del aula de
informatica. Al final de cada una de las sesiones los alumnos deberan entregar los problemas que hayan
logrado resolver. Esta entrega se hara a través del campus virtual.

Tutorias

Sesiones individuales o en grupos pequefios para la resolucion de dudas relacionadas con la asignatura. Este
tipo de actividad se realizara por peticion de los alumnos.

Actividades
Titulo Horas ECTS Resultados de aprendizaje
Tipo: Dirigidas
Clases de teoria 6 0,24 2,1,3,4,7
Précticas en el aula de informética 20 0,8 2,1,3,4,5,6,7,8,9

Tipo: Supervisadas

Tutorias 5 0,2 1,3,6,7,8

Tipo: Autonomas

Estudio 40 1,6 2,1,3,4,6,7,8,9

Evaluacién

Las competencias de esta materia seran evaluadas mediante evaluacion continua. Habra dos tipos de
evaluacion:

- pruebas escritas
- resolucién de los problemas en las sesiones del aula de informatica o entregas via plataforma Moddle.

a) pruebas escritas,



Consistira en dos pruebas parciales, una correspondiente a los temas 1-4 y la segunda correspondiente a los
temas 5-9. Las pruebas constaran de preguntas cortas y de la resolucidon de problemas. Se realizaran
preferiblemente en las aulas de informatica de la Facultad, de manera que el alumno tendra a su disposicion
todas las herramientas bioinformaticas necesarias para responder a las preguntas y problemas planteados.

El peso de cada prueba parcial sera del 42.5% de la nota final.

Para superar cada prueba hay que alcanzar una nota minima de 5 sobre 10 puntos. Los alumnos que no
superen cada prueba parcial con una nota igual o superior a 5 podran recuperarla en la prueba en cuestion en
el examen de recuperacion programado al final del semestre, siempre que cumpla los requisitos establecidos
para presentarse a dicha pruea (ver prueba de recuperacion).

b) resolucion de problemas en las sesiones del aula de informatica,

Es una evaluacién en grupo (2 alumnos por grupo) que consistira en la evaluacion de los problemas
entregados por los alumnos. Seran evaluados 2 problemas (o sesiones) escogidos por el profesor del total de
problemas entregados. Entregas via plataforma Moodle (temas 1-4, y 5-9).

El peso de esta evaluacion sera del 15% de la nota final.

La nota obtenida en esta actividad de evaluacion soélo podra hacer media con la nota de las pruebas escritas
si se ha obtenido una nota superior o igual a 5 sobre 10 en cada parcial.

Prueba de recuperacion y mejora de nota

Para participar en la recuperacion, el alumnado debe haber estado previamente evaluado en un conjunto de
actividades el peso de las cuales equivalga a un minimo de dos terceras partes de la calificacion total de la
asignatura o modulo. Por tanto, el alumnado obtendra la calificacion de "No Avaluable" cuando las actividades
de evaluacion realizadas tengan una ponderacion inferior al 67% en la calificacion final

El examen de recuperacion, tendra el mismo formato que las pruebas parciales, es decir: preguntas cortas y
resolucion de problemas. También se hara en las aulas de informatica de la Facultad en la fecha programada.

Los alumnos que quieran mejorar nota podran presentarse a un examen de mejora de nota al final del
semestre, en la fecha y lugar programada para el examen de recuperacion. El grado de dificultad de esta
prueba se correspondera con el objetivo de la misma y, por tanto, podra ser superior a las otras pruebas
escritas. El alumno que se presente a mejorar la nota renuncia a la nota obtenida previamente en la
evaluacioén de la prueba escrita que recupere.

Consideraciones generales sobre la evaluacion

Para superar la asignatura es necesario obtener una calificacion final igual o superior a 5. La nota final se
obtendra haciendo la media ponderada de las tres actividades de evaluacion. No se hara promedio con las
entregas si no se obtiene una nota igual o superior a 5 en cada prueba escrita o en su recuperacion. Si la nota
de las pruebas escritas y / 0 de la recuperacion es inferior a 5 no se podra superar la asignatura.

La revisidn de las pruebas escritas se realizara en dia y lugar concertado, entre 1y 7 dias habiles de la
publicacion delas notas.

Los alumnos que no puedan asistir a una prueba escrita por causa justificada y aporten la documentacion
oficial correspondiente al Coordinador de Grado, tendran derecho a realizar en otra fecha una prueba que
podria combinar la resolucién de problemas y la respuesta oral a preguntas planteadas por profesar / a.

Coordinador de Grado velara por la concrecion de esta con el profesor de la asignatura afectada.

Cualquier aspecto que no esté contemplado en esta guia seguira la normativa de evaluacion de la Facultad de
Biociencias.

Actividades de evaluacién



Resultados de

Titulo Peso Horas ECTS L.
aprendizaje
Entrega de problemas realizados en las sesiones del aula de 15% 0 0 2,1,3,4,5,6,7,8,9
informatica.
Evaluacion parcial 1 425% 2 0,08 2,1,3,4,6,7,8,9
Evaluacion parcial 1 425% 2 0,08 2,1,3,4,6,7,8,9
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