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Prerequisitos

Es conveniente que el alumno repase los conceptos basicos adquiridos en las asignaturas de Genética,
Genética Molecular, Microbiologia, Estructura y Funcién de Biomoléculas y de Ampliacién de Biologia Celular.

Son recomendables conocimientos de inglés.

Objetivos y contextualizacion

El tratamiento y el analisis informatico de datos moleculares ha adquirido un protagonismo fundamental en la
biologia actual y la materia que se impartira en esta asignatura constituye una visién introductoria basica a la
bioinformatica. Los objetivos principales son:

® Proporcionar los conocimientos bioinformaticos basicos que permita el uso de herramientas para
realizar busquedas de informacion en las bases de datos de interés para las biociencias y abordar el
analisis computacional de secuencias de acidos nucleicos y proteinas.

® Dar una perspectiva del potencial de esta disciplina tanto en el ambito de la investigacion como en el
profesional.

Competencias

® Aplicar recursos estadisticos e informaticos en la interpretacion de datos



® Capacidad de analisis y sintesis

® Capacidad de organizacion y planificacion.

® Desarrollar estrategias de aprendizaje autdnomo

® Desarrollar un pensamiento y un razonamiento critico y saber comunicarlos de manera efectiva, tanto
en las lenguas propias como en una tercera lengua

® Obtener informacion, disefiar experimentos e interpretar los resultados biolégicos.

Resultados de aprendizaje

Aplicar recursos estadisticos e informaticos en la interpretacion de datos

Capacidad de analisis y sintesis

Capacidad de organizacion y planificacién

Desarrollar estrategias de aprendizaje autébnomo

Desarrollar un pensamiento y un razonamiento critico y saber comunicarlos de manera efectiva, tanto
en las lenguas propias como en una tercera lengua

6. Utilizar e interpretar las fuentes de datos y comprender los fundamentos del analisis bioinformatico para
establecer las relaciones correspondientes entre estructura, funcién y evoluciéon
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Contenido

Tema 1. Bases de datos de interés para las biociencias. Bases de datos moleculares. Motores de busqueda.
Deposito y extraccion de secuencias de les bases de datos primarias de DNA. Formatos para las secuencias.
ElI NCBI y sus bases de datos. Herramientas de visualizacion, edicion y analisis de secuencias de DNA.

Tema 2. Alineamientos pareados. Alineamiento de pares de secuencias. Método de Dot-Plot. Alineamiento
local y global. Métodos basados en programacion dinamica. Matrices de sustitucion: identidad y similitud.
Penalizacion por gaps.

Tema 3. Busquedas por similitud. Algoritmos heuristicos. Algoritmos para la busqueda de secuencias por
similitud en bases de datos: estrategia BLAST y FASTA. Tipos de BLAST y aplicaciones. Anotacion por
homologia de secuencias de DNA y proteinas. Busqueda de homologos remotos.

Tema 4. Alineamiento multiple de secuencias. Alineamiento progresivo, fundamentos. Matrices de distancia.
Aplicacion de los alineamientos multiples. Matrices de posicion o peso.

Tema 5. Programacion de scripts para la automatizacion de tareas bioinformaticas. El analisis bioinformatico
estandar. Perl. Variables. Mddulos. Bioperl.

Tema 6. Anotacion de genes y dominios proteicos. Busqueda de genes ab-initio. Anotacion de dominios
proteicos con InterProScan. Anotacion funcional con Gene Ontology.

Tema 7. Gendmica comparativa. Phylogenetic footprinting/shadowing. Busqueda de ortélogos y paralogos.
Sinténia.
Tema 8. Reconstruccion filogenética molecular. La evolucion biolégica. La filogenia molecular. Métodos de

inferencia filogenética (UPGMA, Neighbor-Joining). Ejemplos de reconstruccion filogenética.

Tema 9. Variacion genética y seleccion natural. Tipos de variacion genética. Teoria neutralista de la evolucion
molecular. Pruebas de neutralidad (Ka/Ks). Ejemplos de seleccion natural.

Tema 10. Proteinas: analisis de la secuencia. Relacion secuencia-estructura-funcion. Bases de datos
primarias. COmputos a partir de la secuencia y prediccion de la sub-localizacion celular.

Tema 11. Proteinas: analisis de la funcion. Prediccion de la funcion. Cerca de homologos remotos.
Identificacion de motivos, dominios i familias proteicas. Bases de datos secundarias. Bases de datos
integradas.



Tema 12. Proteinas: analisis de la estructura. El banco de estructuras PDB. Busqueda de homélogos
estructurales. Prediccion de caracteristicas estructurales. Modelado de la estructura tridimensional.
Clasificacion estructural de proteinas.

Metodologia

La metodologia docente incluye dos tipos de actividades diferenciadas: clases de teoria y clases practicas en
el aula de informatica. El aprendizaje también contara con una tutorizacién individual y/o colectiva de los
estudiantes que servira de apoyo para resolver problemas mas concretos o que lo requieran por su
complejidad o dificultad.

Clases tedricas

Clases para transmitir los conceptos basicos y la formacion necesaria para desarrollar un aprendizaje
autdbnomo. Motivar la participacién activa de los estudiantes.

Clases de Practicas en el aula de informatica

Estas practicas se organizaran a partir de problemas plateados por los profesores que se deberan resolver
usando las diferentes herramientas y analisis bioinformaticos. La asistencia a las sesiones de practica es de
caracter obligatorio. Para agilizar estas clases, los estudiantes tienen a su disposicién algunos videos
tutoriales desarrollados por los profesores de la asignatura que facilitan la realizacion de procedimientos
rutinarios como busquedas en las bases de datos y el uso de algunos programas.

Tutorias

Individual o en grupos pequefos para resolver dudas relacionadas con la asignatura. Este tipo de actividad se
realizara a peticion de los alumnos.

Actividades
Titulo Horas ECTS Resultados de aprendizaje
Tipo: Dirigidas
Clases de teoria 25 1 1,5,2,6
Practicas Aula Informatica 27 1,08 1,5,2,6

Tipo: Supervisadas

Tutoria 3 0,12 5,2

Tipo: Auténomas

Busqueda Bibliografica 4 0,16 1,4,5,2,6

Estudio 40 1,6 1,4,5,2,6

Lectura de textos 10 0,4 1,4,5,2,6

Resolucion de problemas en grupos 30 1,2 1,4,5,2,6
Evaluacion



El sistema de evaluacion se organiza en cuatro actividades principales y habra, ademas, un examen de
recuperacion y una actividad opcional de mejora de la nota final. En detalle estas actividades son:

Actividades de evaluacion principal

Evaluaciones parciales (1 y 2). Peso global 60%

® Evaluacion parcial 1. Peso de aproximadamente un 40%.
® Evaluacion parcial 2. Peso de aproximadamente un 20%.

Las evaluaciones parciales son pruebas combinadas que poden contar de preguntas sobre contenidos
teoricos y/o practicos de tipo test, de respuestas escritas y/o de resolucion de problemas.

Los pesos de cada una de las evaluaciones dependeran de la distribucion de las clases en el calendario
académico. A modo orientativo, la primera evaluacion tendra un peso de aproximadamente un 40% vy la
segunda de un 20%.

Ninguna de las actividades de evaluacion representard mas del 50% de la nota final.
Para superar estas dos evaluaciones se tiene que alcanzar una nota minima de 4,0 en cada una de ellas.
Evaluaciones continuadas. Peso global 40%.

A lo largo de todo el curso los profesores plantearan problemas o preguntas relativas a la materia impartida (o
con contenidos nuevos no necesariamente introducidos por los profesores) que los alumnos tendran que
resolver en forma de evaluaciones o entregas esporadicas. Habra dos tipologias diferentes: evaluacion
continuada de la resolucion de un problema integrador en grupos (trabajo integrador) y evaluacién continuada
de los contenidos mediante cuestionarios individuales.

® Trabajo grupal integrador. Peso global 20%

El trabajo consistira en la resolucion de un problema que englobara preguntas relativas a los diferentes
bloques tematicos presentados durante las clases de teoria y de practicas.

Estos trabajos se realizaran en grupos de 3-4 alumnos y son de caracter autonomo. El profesorado tutorizara
los trabajos y solucionara dudas y preguntas generales sobre el planteamiento del problema.

Los alumnos entregaran periédicamente resultados relativos a este trabajo a los profesores siguiendo las
directivas establecidas sobre contenido, presentacion y plazos de entrega.

Para superar esta actividad se deba alcanzar una nota minima de 4,0.
® Cuestionarios individuales. Peso global 20%.

Cuestionarios tipo test esporadicos con preguntas y ejercicios de diferentes tipos (respuesta multiple,
respuesta corta, i/o respuesta numeérica) para repasar los contenidos aprendidos en cada unidad. Se utilizara
la plataforma Moodle y las preguntas tendran retroaccion. La no participacion en un cuestionario es
equivalente a una nota de cero en ese cuestionario.

Para superar esta actividad se debe alcanzar una nota minima de 4,0 (promedio de todos los cuestionarios).

Examen de recuperacion

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

Se podran recuperar los examenes parciales (1y 2) y la nota, si es superior o igual a 4,0, hara promedio con
las aprobadas. En caso que en la/las pruebas recuperadas no se alcance un minimo de 4,0, al no poder
promediar, no se aprueba la asignatura.



En caso de presentarse a la recuperacion de las dos evaluaciones parciales, el calculo de la nota es hara de
manera conjunta para las dos pruebas.

La nota obtenida en los cuestionarios individuales se podra recuperar siempre que el numero de actividades
realizadas sea superior o igual al 50% de les programadas. La nota obtenida en el trabajo integrador no se
puede recuperar.

Mejora de la nota final

Los alumnos que habiendo superado las evaluaciones parciales 1y 2, quieran mejorar su nota final, podran
optar por una prueba final. Esta prueba incluira la totalidad de la materia. No es posible mejorar la nota
mediante trabajos u otros tipos de actividades, ni mejorar la nota de las actividades de evaluacién continuada.

El grado de dificultad se esta prueba se correspondera con los objetivos de la materia y, por tanto, podra ser
superior al de las evaluaciones parciales.

El alumno que se presenta a esta prueba renuncia a las notas previas y por tanto, la nota de esta prueba de
mejora sera la que prevalecera en la nota final aunque esta sea inferior a las obtenidas en los parciales.
Lanueva nota obtenida no se podra utilizar para obtener matricula de honor.

Férmula de ponderaciéon de la nota final

Nota final = [(Evaluacién 1 x 0,40) + (Evaluacion 2 x 0,20) + (Trabajo integrador x 0,20) + (Cuestionarios
individuales x 0,20)]

Aprobado

La asignatura se considera aprobada si la nota final global es >= 5,0 y se han superado todas las actividades
de evaluacion principal (parciales 1 i 2, cuestionarios individuales y trabajo integrador).

No evaluable

El alumnado obtendra la calificacion de "No Avaluable" cuando las actividades de evaluacion realizadas
tengan una ponderacion inferior al 67% en la calificacion final.

Actividades de evaluacién

Titulo Peso Horas ECTS  Resultados de aprendizaje

Evaluacion Parcial 1 (contenidos tedrico-practicos) 40 3 0,12 1,5,2,6

Evaluacion Parcial 2 (contenidos teorico-practicos) 20 3 0,12 1,5,2,6

Evaluacion continua (Cuestionarios) 20 2 0,08 1,4,5,2,3,6

Trabajo Integrador en grupos 20 3 0,12 1,4,5,2,3,6
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