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Prerequisitos

Aunque no se han establecido prerrequisitos oficiales, se presupone la disposicion de conocimientos previos
de Bioquimica y Biologia Molecular, Genética, Microbiologia, Biologia celular, Métodos de DNA recombinante
y Estadistica.

Para algunas actividades es necesario un nivel basico de comprension lectora del inglés.

Objetivos y contextualizacion

La Genomica es la ciencia que estudia la estructura, contenido y evolucion de los genomas. Se trata de una
ciencia relativamente nueva (se puede decir que nace en 1995 con la secuenciacion de los primeros genomas
bacterianos) y se ha desarrollado de forma explosiva en los ultimos anos. El desarrollo de métodos de
secuenciacion automatica de los acidos nucléicos ha sido la llave. En el afio 2001 se presento el primer
borrador de la secuéncia del genoma humano, lo cual representa un hito histérico que abre las puertas a los
estudios de gendmica comparada y de evolucion de la especie humana, a las claves bioldgicas de la
naturaleza humana, a los estudios de asociacion genotipo-fenotipo para encontrar genes o regiones del DNA
relacionadas con enfermedades, etc.

Después de la secuenciacion de genomas aparece la denominada etapa "postgenoémica". Se trata de realizar
el analisis de la expresion de genes y genomas de forma masiva (Transcriptomica y Genomica funcional), de
la identificacion y analisis estructural-funcional de las proteinas (Protedmica) y de sus interacciones (y con
otras biomoléculas) y la formacion de complejos (Interactémica). Conjuntamente con la identificacion y
cuantificacion de todos los metabolitos presentes en una muestra de un organismo (Metabolémica) estos
conocimientos dan lugar a las bases para tratar de integrar todo el conjunto y llegar a una descripcion global
de la biologia de la célula (Biologia de sistemas).

Los principales objetivos formativos de la asignatura son: la comprension de la diversidad y complejidad de los
genomas y proteomas; el estudio del caracter histérico y evolutivo de la informacion genética asi como de la
naturaleza, el significado y las consecuencias de la variabilidad intraespecifica e interespecifica; y finalmente
la potencialidad de las aplicaciones provenientes de la informacién genémica, transcriptomica y protedmica.



Forma parte también de los objetivos de la asignatura conocer los métodos experimentales y computacionales
que se utilizan en las denominadas ciencias "omicas".

Competencias

® Aprender nuevos conocimientos y técnicas de forma autdbnoma.

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

® Disefar experimentos de continuaciéon para resolver un problema.

® | eer textos especializados tanto en lengua inglesa como en las lenguas propias.

® Pensar de una forma integrada y abordar los problemas desde diferentes perspectivas.

® Trabajar de forma individual y en equipo.

® Utilizar los fundamentos de matematicas, fisica y quimica necesarios para comprender, desarrollar y
evaluar un proceso biotecnolégico.

Resultados de aprendizaje

1. Aprender nuevos conocimientos y técnicas de forma autdbnoma.

Describir las bases fisicas y quimicas de la metodologia e instrumentacion utilizada en el analisis
genomico, transcriptémico, protedmico, interactémico, metabolémico y metabonomico.

Disefiar experimentos de continuacion para resolver un problema.

Leer textos especializados tanto en lengua inglesa como en las lenguas propias.

Modelizar y representar en forma cuantitativa un proceso o sistema bioldgico.

Obtener, interpretar y utilizar la informacién obtenida a partir de los experimentos de genémica,
transcriptomica, protedmica, interactémica, metaboldémica y metabondmica, etc.

Pensar de una forma integrada y abordar los problemas desde diferentes perspectivas.

8. Trabajar de forma individual y en equipo.
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Contenido

GENOMICA

Introduccion a los genomas

Secuenciacion, ensamblado y anotacion de genomas
Estudio de la expresion génica: Transcriptomica
Evolucion del genoma: Genomica comparada
Variacién genémica

PROTEOMICA E INTERACTOMICA
Introduccion y conceptos basicos

Diversidad del proteoma

Técnicas basicas de protedémica

Protedmica cuantitativa

Protedmica estructural y funcional

Interactomica



Metodologia

La asignatura consta de clases tedricas, seminarios de resolucién de casos practicos y de articulos cientificos,
problemas y tutorias. A continuacion se describe la organizacion y la metodologia docente que se seguira en
estos tres tipos de actividades formativas.

Clases de teoria:

El contenido del programa de teoria sera impartido principalmente por el profesor en forma de clases
magistrales con soporte audiovisual. Las presentaciones utilizadas en clase por el profesor estaran
previamente disponibles en el Campus Virtual de la asignatura. Es recomendable que los alumnos impriman
este material y lo lleven a clase, para utilizarlo como apoyo a la hora de tomar apuntes. Se aconseja que los
alumnos consulten de forma regular los libros recomendados en el apartado de Bibliografia de esta guia
docente para consolidar y clarificar, si es necesario, los contenidos explicados en clase.

Seminarios y clases de problemas:

El objetivo de los seminarios y clases de problemas es hacer de puente entre las clases magistrales y el
trabajo practico, promoviendo un aprendizaje activo que permita desarrollar la capacidad de analisis y sintesis,
el razonamiento critico, y la capacidad de resolucion de problemas. Los seminarios y clases de problemas son
sesiones con un numero reducido de alumnos (maximo 40 alumnos). Su mision es profundizar o completar los
conocimientos expuestos en las clases magistrales mediante la resolucién de problemas y la discusion de
casos practicos. Los alumnos recibiran periédicamente lecturas recomendadas en inglés, problemas y casos
por resolver, direcciones web para consultar, herramientas bioinformaticas, etc.

Tutorias:

Habra hasta 3 sesiones de tutoria en grupo con elprofesor. En estas sesiones se resolveran las dudas que los
alumnos planteen sobre los temas del programa de teoria, y que faciliten la comprensién de aspectos
concretos de la asignatura.

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

Actividades
Titulo Horas ECTS Resultados de aprendizaje
Tipo: Dirigidas
Clases de teoria 32 1,28 1,3,4,6,7
Seminarios y Problemas 12 0,48 1,3,4,6,7,8

Tipo: Supervisadas

Tutorias 3 0,12 1,3,4,6,7

Tipo: Auténomas

Estudio 42 1,68 1,3,4,6,7,8
Lecturas recomendadas y problemas 40 1,6 1,3,4,6,7,8
Evaluacién



La evaluacion de la asignatura se llevara a cabo mediante una serie de actividades de evaluacién continua, un
examen parcial y un examen de recuperacion, correspondientes a cada una de las dos partes de la
asignatura: Gendmica y Proteémica / Interactdmica. El peso de cada parte de la asignatura es del 50% sobre
la nota final. Al comenzar las clases de cada parte de la asignatura, el profesor correspondiente detallara
como llevara a cabo la evaluacion continuada. A continuacion se detalla el peso de las diferentes pruebas y
actividades:

- Examen gendmica 35%

- Examen proteémica 35%

- Problemas de gendémica 10%
- Seminarios protedémica 10%
- Proyecto conjunto 10%

Los examenes parciales consistiran en preguntas de tipo test y de respuesta corta o problemas. Estas
pruebas seran eliminatorias de materia.

El proyecto conjunto consiste en una entrega de conjunto donde se aplicaran conocimientos adquiridos y
herramientas bioinformaticas de las dos partes de la asignatura.

Solo se hara media con aquellas calificaciones que sean igual o mayores que 4,0.
Examen de recuperacion

Aquellos alumnos que no superen la calificacidn minima de una o las dos pruebas parciales deberan
presentarse a la prueba de recuperacion, en caso de que cumplan el siguiente requisito: Para participar en la
recuperacion, el alumnado debe haber sido previamente evaluado en un conjunto de actividades el peso de
las que equivalga a un minimo de dos terceras partes de la calificacion total de la asignatura o modulo. Por lo
tanto, el alumnado obtendra la calificacion de "No Evaluable" cuando las actividades de evaluacion realizadas
tengan una ponderacioninferior al 67% en la calificacion final.

Mejora de nota

La prueba de recuperacion también estara abierta a cualquier estudiante que, habiendo superado las pruebas
parciales, desee mejorar la nota obtenida en una o las dos pruebas parciales. En este caso, el alumno debera
avisar a los profesores correspondientes de su interés de presentarse a la prueba de mejora de nota y debera
renunciar a la nota obtenida con anterioridad. El grado de dificultad de la prueba para mejorar nota podra ser
superior al de las evaluaciones parciales.

Calificacion

La asignatura se considera aprobada si la nota final global es igual o mayor que 5,0.

A efectos de calificacion, se considerara como no evaluable cuando las actividades de evaluacién realizadas
tengan una ponderacién inferior al 67% en la calificacion final.

Actividades de evaluacion

Titulo Peso Horas ECTS Resultados de aprendizaje
Parcial 1 35% 7,5 0,3 2,3,6,7,8
Parcial 2 35% 7,5 0,3 1,2,3,4,6,7,8



Proyecto conjunto 10% 2,5 0,1 1,2,3,4,5,6,7,8

Seminarios y Problemas 20% 3,5 0,14 1,3,4,5,6,7,8
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Enlaces:
- Campus Virtual de la UAB: https://cv2008.uab.cat/
- Entrez Genome Database: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/genome

- Expasy Proteomics Server: http://expasy.org/sprot

Software
A continuacién, se listan las bases de datos y herrramientas de analisis utilizadas en este asignatura:
Bases de datos:

® Animal Genome Size Database, http://www.genomesize.com/

® Ensembl Genome Browser, http://www.ensembl.org

® Flybase JBrowse, http://flybase.org/jbrowse/?data=data/json/dmel

® GOLD Genomes Online Database, https://gold.jgi.doe.gov/

® NCBI Genome, http://www.ncbi.nim.nih.gov/genome

® PopHuman Genome Browser, https://pophuman.uab.cat

® UCSC Genome Browser, http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgGateway

® Genome Reference Consortium, https://www.ncbi.nim.nih.gov/grc/human

® RepeatMasker, http://www.repeatmasker.org/genomicDatasets/RMGenomicDatasets.html

® BioGPS, http://biogps.org/

® ENCODE, http://genome.ucsc.edu/ENCODE/

® Expression Atlas, https://www.ebi.ac.uk/gxa/home

® GENCODE Human, https://www.gencodegenes.org/human/

® InterMine, http://intermine.org/

® RevTrans, http://www.cbs.dtu.dk/services/RevTrans-2.0/web/

® Synteny Portal, http://bioinfo.konkuk.ac.kr/synteny_portal/

® VISTA Genome Browser, http://genome.lbl.gov/vista/index.shtml

¢ International Cancer Genome Consortium, https://icgc.org/

® Open Targets, https://www.targetvalidation.org/

® The Cancer Genome Atlas,
https://www.cancer.gov/about-nci/organization/ccg/research/structural-genomics/tcga

® Human protein Atlas, https://www.proteinatlas.org/
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® Human proteome map, http://www.humanproteomemap.org/
® Uniprot, https://www.uniprot.org/

® SWISS-2D, https://world-2dpage.expasy.org/swiss-2dpage/
® Phosphosite, http://www.phosphosite.org/

® String, https://string-db.org/

Herramientas de analisis:

® ScanProsite, http://prosite.expasy.org/scanprosite/

® Transeq, http://www.ebi.ac.uk/Tools/st/emboss_transeq/
® GenelD, http://genome.crg.es/geneid.html

® MASCOT http://www.matrixscience.com/

® Protparam https://web.expasy.org/protparam/

® Swissmodel https://swissmodel.expasy.org/

® Provean http://provean.jcvi.org/index.php

® INPS-server https://finpsmd.biocomp.unibo.it/inpsSuite
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