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Prerrequisitos

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

Objetivos y contextualizacién

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.

® Proporcionar una perspectiva amplia del potencial de esta disciplina tanto en el ambito de la
investigacién com en el profesional.

Resultados de aprendizaje



1. CM25 (Competencia) Trabajar en equipo y de forma colaborativa para la resolucién de problemas en el
ambito de la biologia de sistemas.

2. KM25 (Conocimiento) Describir las bases fisicas y quimicas de la metodologia e instrumentacion
utilizada en el analisis gendmico, transcriptémico, protedmico, interactémico y metabolémico.

3. KM25 (Conocimiento) Describir las bases fisicas y quimicas de la metodologia e instrumentacion
utilizada en el analisis gendémico, transcriptémico, protedmico, interactémico y metabolémico.

4. SM25 (Habilidad) Analizar la informacién de bases de datos y software necesario para el estudio de las
correlaciones entre estructura, funcion y evolucion de macromoléculas.

Contenido

Tema 1- Introduccién. Bancos de datos en Biologia Molecular. Motores de busqueda: Entrez y SRS. Bancos
de datos primarios y secundarios. Blusqueda en bases de datos especializadas. Identificacién de proteinas
mediante busquedas en bases de datos.

Tema 2- Analisis de la informacion secuencial del ADN. Mapas de restriccion (clonacion). Disefo de sondas y
de oligonucledtidos para PCR para la deteccion y cuantificacion de una secuencia, clonacion o mutagénesis
dirigida. Estructura secundaria del RNA.

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

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

Tema 5- Multialiniamientos: Creacién y analisis de alineamientos multiples de secuencias: Alineamiento
multiple de secuencias. Programas de edicion y visualizacion. Evaluacion de regiones consevades de
proteinas. Disefo de sondas y de oligonucleétidos para PCR a partir de un alineamiento multiple de
secuencias de proteinas. Arboles filogenéticos.

Tema 6-Proteinas: analisis de la funcion: identificacion de homadlogos, 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). Prediccidéde
motivos y dominios. Bases de datos de motivos, dominios y familias proteicas.Representacion de LOGOS de
motivoso huellas.

Tema 7 - Estructura de Proteinas: prediccion, clasificacion y andlisis. Métodos de prediccion de estructura de
proteinas globulares: basados en ab initio, basados en homologia y redes neuronales. Evaluacion de la
fiabilidad de los métodos de prediccidon. Prediccion de la estructura de proteinas de membrana con hélice
transmembrana y de barril beta. Prediccion de "coiled-coil". Métodos de prediccion de la estructura terciaria. El
banco de estructuras PDB. Visualizacién y comparacion de estructuras. Predicciones basadas en secuencia,
identificacion de dianas terapéuticas. Predicciones basadas en estructura. Redisefio de la solubilidad proteica.

Actividades formativas y Metodologia

Titulo Horas ECTS Resultados de aprendizaje
Tipo: Dirigidas

Clases de teoria 6 0,24

Practicas en el aula de informatica 20 0,8




Tipo: Supervisadas

Tutorias 5 0,2

Tipo: Auténomas

Estudio 40 1,6

La metodologia docente incluye dos tipos de actividades distintas: clases de teoria y clases practicas en el
aula de informatica.

Clases Teoricas

Clases para transmitir los conceptos basicos y la informacion necesaria para desarrollar un aprendizaje
autdbnomo. Las clases de teoria seran no presenciales y seran impartidas mediante soporte audiovisual.

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 20
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 que se realizaran en cada sesion o se deberan resolver por los alumnos como
trabajo auténomo. Al final de cada una de las sesiones los alumnos deberan entregar los problemas
correspondientes a cada sesion. Esta entrega se hara a través del campus virtual.

La asistencia a las sesiones y la entrega de problemas son de caracter obligatorio.
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.

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 evaluacién de la actuacion del profesorado y de evaluacion de
la asignatura o médulo.

Evaluacién

Actividades de evaluacién continuada

Resultados de

Peso Horas

aprendizaje
Entrega de problemas realizados en las sesiones del aula de 30% O 0 CM25, KM25, SM25
informéatica.
Evaluacion parcial 1 35% 2 0,08 KM25, SM25
Evaluacion parcial 1 35% 2 0,08 KM25, SM25

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



® pruebas escritas
® entrega de los problemas realizados en las sesiones del aula de informatica
® entrega del trabajo integrador

a) Pruebas escritas,

Consistira en dos pruebas parciales, una correspondiente a los temas 1-4 y la segunda correspondiente a los
temas 5-8. Las pruebas constaran de preguntas tipo test y de la resolucion 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 30% de la nota final.

Para poder calcular la nota media de la asignatura es imprescindible haber obtenido una nota minima de 4 en
ambos examenes parciales. En el caso de no haber alcanzado una nota minima de 4 en alguna de las dos
pruebas escritas, el alumno debera presentarse obligatoriamente a la prueba de recuperacion de la prueba
suspendida.

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

Es una evaluacién individual que consistira en la entrega de todos los problemas realitzados en el laboratorio.
La entrega solo se podra realizar a través del Campus Virtual en el intervalo de tiempo propuesto por el
profesor. LA no entrega de alguna de las practicas sera penalizado. Asi mismo, también se evaluara el trabajo
integrador.

El peso de esta evaluacion sera del 40% 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 promedio de ambas pruebas superior o igual a 5.

Prueba de recuperacion

Para participar en la recuperacion, el alumnado debe haber estado previamente evaluadoen 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 médulo. 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.

Evaluacion unica

La evaluacion unica consistira en: una primera parte donde se evaluaran los contenidos teérico-practicos
impartidos durante el curso (el peso de esta parte sera del 60%); una segunda parte donde se resolveran
problemas o se comentaran casos trabajados durante las practicas en el aula (el peso de esta parte sera del
40%).

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

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 vy, por tanto, podra ser superior a las otras pruebas
escritas. El alumno quese presente a mejorar la nota renuncia a la nota obtenida previamente en la evaluacion
de la prueba escrita que recupere.

Las notas de las entregas de problemas no podran ser modificadas.
Férmula de la ponderacion de la nota final

Nota final = (Evaluacién 1 * 0.30) + (Evaluacion 2 * 0.30) + (Problemas 1 * 0.20) + (Problemas 2 * 0.20)



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 escritao en su recuperacion. Si la nota
de las pruebas escritas y / o de la recuperacion es inferior a 5 no se podra superar la asignatura.

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 resolucion de problemas y la respuesta oral a preguntas planteadas por profesar.

Coordinador de Grado velara por la concrecién 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.
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Software

Programa JalView (www.jalview.org). representacion de multialiniamentos
PyMol

Links a bases de datos y aplicaciones:

NCBI/nucleotide

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/

NCBI/Gene

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/

Uniprot

http://www.uniprot.org/



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/
http://www.uniprot.org/%20

BRENDA

http://www.brenda-enzymes.org/

Swiss-2DPAGE

http://us.expasy.org/ch2d/

Proteome SD-PAGE database

http://web.mpiib-berlin.mpg.de/cgi-bin/pdbs/2d-page/extern/index.cgi

String

http://string-db.org/

OMIM

http://www.omim.org/

Phosphosite

http://www.phosphosite.org/homeAction.do;jsessionid=117096AF4D54A36677C243A7D586DF45

Nebcutter

http://tools.neb.com/NEBcutter2/

Netprimer

http://www.premierbiosoft.com/netprimer/

Primer3plus

http://www.bioinformatics.nl/cgi-bin/primer3plus/primer3plus.cgi

PrimerBlast

http://www.ncbi.nIlm.nih.gov/tools/primer-blast/

ClustalW 2

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/

Jalview

http://www.jalview.org/download

Uniprot
https://www.uniprot.org/
Paquete T-COFFE

http://tcoffee.vital-it.ch/apps/tcoffee/index.html

Predictor NPSA:
http://npsa-pbil.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_automat.pl?page=/NPSA/npsa_server.html
Jalview

http://www.jalview.org/download



http://www.brenda-enzymes.org/%20
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http://www.phosphosite.org/homeAction.do;jsessionid=117096AF4D54A36677C243A7D586DF45
http://tools.neb.com/NEBcutter2/
http://www.premierbiosoft.com/netprimer/
http://www.bioinformatics.nl/cgi-bin/primer3plus/primer3plus.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/
http://www.jalview.org/download
http://tcoffee.vital-it.ch/apps/tcoffee/index.html
http://www.jalview.org/download

Prosite:

http://prosite.expasy.org/

InterProScan 4

http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/

PRATT

http://web.expasy.org/pratt/

WebLogo

http://weblogo.berkeley.edu/logo.cgi

JPred3

http://www.compbio.dundee.ac.uk/www-jpred/

Predict Protein
https://predictprotein.org/
COILS

http://embnet.vital-it.ch/software/COILS_form.html

Phobius

http://phobius.sbc.su.se/

Signal Peptide
http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/
PRED TMBB

http://bioinformatics.biol.uoa.gr/PRED-TMBB/input.jsp

RCSB PDB

http://www.rcsb.org/pdb/home/home.do

PDBsum

http://www.ebi.ac.uk/pdbsum/

VAST
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/VAST/vast.shtml
Dali

http://ekhidna.biocenter.helsinki.fi/dali_lite/start

EXPASY:

www.expasy.org
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Aggrescan:
http://biocinf.uab.es/aggrescan/
Aggrescan 3D

http://biocomp.chem.uw.edu.pl/A3D2/

Lista de idiomas

Nombre Grupo Idioma Semestre Turno

(PLAB) Practicas de laboratorio 431 Catalan/Espafiol primer cuatrimestre manafa-mixto
(PLAB) Practicas de laboratorio 432 Catalan/Espafiol primer cuatrimestre manafa-mixto
(PLAB) Practicas de laboratorio 433 Espafiol primer cuatrimestre manafa-mixto
(PLAB) Practicas de laboratorio 434 Espanol primer cuatrimestre manana-mixto
(TE) Teoria 43 Catalan/Espafiol primer cuatrimestre manafa-mixto




