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Prerequisitos

Es conveniente que el alumno repase los conceptos basicos adquiridos en las asignaturas de Genética,
Microbiologia, Biologia Molecular de Eucariotas y de Bioquimica.

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 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 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 investigaciéon como en el
profesional.

Competencias
® Capacidad de analisis y de sintesis, de organizacién y planificacién y de toma de decisiones.
® Conocer y utilizar las herramientas de las 6micas (gendmica, transcriptémica, protedmica,

metagendmica, etc.) microbianas.
® |dentificar y resolver problemas.

Resultados de aprendizaje



—_

. Capacidad de analisis y de sintesis, de organizacion y planificacion y de toma de decisiones.

2. Comprender los fundamentos del analisis bioinformatico.

3. Conocer y utilizar las bases de datos bioinformaticas, los algoritmos y programas utilizados en la
anotacioén y analisis de los genomas, transcriptomas, proteomas y metabolomas.

4. Establecer las relaciones entre estructura, funcion y evolucion de genes y genomas.

5. Identificar y resolver problemas.

6. Ultilizar e interpretar las fuentes de datos de genomas y macromoléculas de cualquier especie

microbiana.

Contenido

Tema 1. Bases de datos de interés para las biociencias. Bases de datos bibliograficas. Estrategias de
busqueda. Busquedas exhaustivas. Alertas automaticas. Analisis bibliométrico. Bases de datos moleculares.
Herramientas y estrategias de busqueda. Formatos de secuencias. Bases de datos al NCBI. Herramientas
para el analisis, la visualizacion y la edicion de secuencias.

Tema 2. Alineamiento de secuencias. Alineamiento de parejas. Alineamiento local y global. Matrices de
puntuacion: similitud. Penalizacion por gaps. Programacion dinamica. Algoritmos heuristicos. Alineamiento
multiple de secuencias. Alineamientos progresivos. Aplicaciones de los alineamientos multiples.

Tema 3. Busquedas por similitud. Algoritmos para la busqueda de secuencias similares: BLAST. Tipos de
BLAST y aplicaciones. Busqueda de homdlogos remotos.

Tema 4. Proteinas: analisis de la secuencia. Relacidon secuencia-estructura. Base de datos Uniprot.
Identificacion de Dominios; perfiles y HMM. Predicciones a partir de secuencia protéica.

Tema 5. Proteinas: analisis de la estructura. El banco de estructuras PDB. Alineamiento estructural. Modelado
por homologia. Visualizacion y representacion.

Tema 6. Gendmica. Bases de datos de genomas microbianos y navegadores gendémicos. Herramientas para
la anotacién y descripcion de genomas. Gendmica comparativa. Deteccion de intercambio genético.
Metagendmica.

Tema 7. Reconstruccion filogenética molecular. La filogenia molecular. Métodos de inferencia filogenética.
Ejemplos de reconstruccion filogenética. Herramientas bioinformaticas para la epidemiologia molecular.

Metodologia

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

Clases tedricas

Clases para transmitir los conceptos basicos y la informacion necesaria para desarrollar un aprendizaje
auténomo. Fomento de la participacion activa de los estudiantes.

Clases de Practicas de aula de informatica

Estas practicas se organizaran a partir de problemas planteados por los profesores que se resolveran usando
las diferentes herramientas y estrategias de analisis bioinformatico. La asistencia a las sesiones de practicas
es de caracter obligatorio.

Tutorias

Individuales o en grupos reducidos para la resolucién de dudas relacionadas con la asignatura. Este tipo de
actividad se podra realizar a peticion de los alumnos.



Nota: se reservaran 15 minutos de una clase dentro del calendario establecido por el centro o por la titulacion
para que el alumnado rellene las encuestas de evaluacion de la actuacion del profesorado y de evaluacion de
la asignatura o modulo.

Actividades
Titulo Horas ECTS Resultados de aprendizaje
Tipo: Dirigidas
Clases de teoria 1 0,44 2,3,4,5,1,6
Practicas de Aula de Informatica 36 1,44 2,3,4,51,6

Tipo: Supervisadas

Tutorias 4 0,16 3,5 1,6

Tipo: Auténomas

Busqueda bibliografica 8 0,32 2,3,4,5,1,6

Elaboracién de trabajos 33 1,32 2,3,4,5,1,6

Estudio 40 1,6 2,3,4,5,1,6

Lectura de textos 10 0,4 2,3,4,5,1,6

Realizacién de cuestionarios 2 0,08 2,3,4,5,1,6
Evaluacion

El sistema de evaluacién se organiza en cuatro actividades principales y habra, ademas, un examen de
recuperacion y una actividad opcional de mejora de la nota final.

Ninguna de las actividades de evaluacion representard méas del 50% de la nota final.
En detalle estas actividades son:

Actividades de evaluacion

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

Actividad 1. Evaluacién Parcial 1. Peso de aproximadamente un 30%.

Actividad 2. Evaluacion parcial 2.Peso de aproximadamente un 30%.

Las evaluaciones parciales son pruebas combinadas que poden contar de preguntas sobre contenidos
tedricos y/o practicos de tipo test, de respuestas escritas y/o de resolucién 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 30% y la
segunda de un 30%.

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:
evaluacién continuada de la resolucion de un problema integrador en grupos (trabajo integrador) y
evaluacién continuada de los contenidos mediante cuestionarios individuales.

Actividad 3. 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 autbnomo. 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.

Actividad 4. Cuestionarios individuales. Peso global 20%.

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

La nota obtenida en los cuestionarios individuales se podra recuperar siempre que el nimero 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 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 trabajosu otros tipos de actividades.

El grado de dificultad se esta prueba se correspondera con los objetivos dela 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. La nueva nota obtenida no se podra utilizar para obtener matricula de honor.

Férmula de ponderacion de la nota final

Nota final = [(Evaluacion 1 x 0,30) + (Evaluacion 2 x 0,30) + (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 calificacién 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 1 (contenidos tedricos-practicos) 35 3 0,12 2,3,5,1,6

Evaluacion 2 (contenidos tedricos-practicos) 25 3 0,12 2,3,4,5,1,6

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

Trabajo Integrador (grupal) 20 0 0 2,3,4,5,1,6
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Software

® 7zip (instalacion local): Programa para comprimir y descomprimir ficheros en diversos formatos.

® Artemis (instalacién local): Navegador genémico y herramienta de anotacion.
https://www.sanger.ac.uk/tool/artemis/

® Artemis Comparison Tool (ACT) (instalacion local): Muestra alineamientos entre dos o mas secuencias
gendmicas. https://www.sanger.ac.uk/tool/artemis-comparison-tool-act/

® MEGAX (instalacion local): Plataforma integrada para realizar analisis filogenéticos.
https://www.megasoftware.net/

® Mendeley (instalacion local): Gestor de referencias (institucional UAB).

® Notepad++ (instalacién local): Programa para editar y visualizar documentos en formato "txt" (ascii i
utf8)

® Pymol (instalacién local): Programa para visualizar y analizar estructuras 3D de moléculas bioldgicas.

® SMS Sequence Manipulation Suite (programario en JavaScript). Conjunto de programes de edicion y
analisis de secuencias de DNA y proteinas. (https://www.bioinformatics.org/sms2/)

® SNAP (interfaz web): Calcula tasas de sustitucion sinénimas y no sinénimas basadas en alineamientos
de codones. https://hcv.lanl.gov/content/sequence/SNAP/SNAP.html

® Zotero (instalacion local): Gestor de referencias Open-Source. (https://www.zotero.org/)



