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Prerrequisitos

No hay prerrequisitos oficiales, pero se supone que el estudiante ha adquirido previamente conocimientos
suficientemente sélidos de las asignaturas de los tres primeros cursos, en especial de las asignaturas del 1er
curso sobre las bases de Bioquimica, Reactividad quimica y Biologia celular, de 2° curso Biologia molecular y
Quimica organica, y de 3r curso Espectroscopia molecular y Quimica analitica.

Como en otras materias, gran parte de la bibliografia esta en inglés, idioma que también es utilizado de
manera importante en las figuras y presentaciones proyectadas en las clases de teoria y en otras actividades.
Se evaluara positivamente que los alumnos lo utilicen en alguna actividad dirigida (Problemas y clases
practicas, Seminarios ... etc).

Objetivos

Objetivos generales. En esta asignatura se estudian las caracteristicas estructurales, funcionales y de
reactividad/interaccion de los aminoacidos, los péptidos y las proteinas. También, como han evolucionado
biolégjcamente y como podemos transformarlos por redisefio racional, evolucién dirigida o modificacion
quimica-biolégica en el laboratorio a fin que adopten estructuras, superestructuras y propiedades de interés
fundamental y/o aplicado. Las proteinas son moléculas estructurales, reguladoras y efectoras en la mayoria
de procesos bioquimicos y biologicos, naturales/ patologicos/ de interés industrial, asi como protagonistas
habituales, y entre los mas diversos de ellos. El conocimiento de sus propiedades y estrategias para
transformarlas es fundamental para la comprension y dominio profundo de un buen nimero de materias en el
Grado de Nanociéncia y Nanotecnologia.

Objetivos concretos de la asignatura.

® Ahondar en el conocimiento de las caracteristicas fisico-quimicas de los aminoécidos, péptidos y
proteinas, asi como en su reactividad y modificaciones.



® Describir y aplicar las metodologias para el analisis de la secuencia de proteinas y la sintesis de
péptidos.

® Reconocer los elementos estructurales, los diferentes niveles de complejidad, el tipo de plegamiento de
proteinas y su capacidad de formacion de estructuras de orden superior.

® Saber recurrir a las fuentes de informaciéon adecuadas para establecer clasificaciones estructurales de
proteinas.

® Conocer y saber explicar los métodos mas habituales de analisis de la conformacién y estabilidad de
las proteinas, incluyendo los de analisis tridimensional.

® Describir las bases moleculares del plegamiento de proteinas, de su dinamica molecular, de su
procesamiento post-traduccional, y de su transito intra- y extra-celular.

® Saber establecer relaciones evolutivas entre proteinas y conocer los métodos de analisis y de
prediccién estructural.

® Conocer y saber como aplicar las metodologias mas habituales para la produccion y purificacion de
proteinas recombinantes.

® Capacitar en la seleccion de estrategias para la modificacién y optimizacion de las propiedades de los
péptidos y de las proteinas. Conocer las bases para su disefio, para la construccién de mini-,
super-estructuras y miméticos, y las metodologias utilizadas en estos procesos. También, conocer
aproximaciones que hayan resultado validas para formar nano-estructuras y nano-sondas con ellas.

® Alcanzar una visién global de las relaciones estructura-funcién en proteinas y de las aplicaciones de
estas biomoléculas a la medicina, industria e investigacion.

® Integrar los conocimientos tedricos adquiridos para interpretar los resultados de experimentos
cientificos y para resolver problemas experimentales, utilizando la terminologia cientifica adecuada.

Resultados de aprendizaje
® KM43 (Identificar las propiedades dinamicas y funcionales que permiten los diversos niveles de
plegamiento de las proteinas.) Identificar las propiedades dinamicas y funcionales que permiten los
diversos niveles de plegamiento de las proteinas.

® SM34 (Realizar procedimientos basicos de ingenieria genética y de ingenieria de proteinas.) Realizar
procedimientos basicos de ingenieria genética y de ingenieria de proteinas.

Contenidos

Listado de Temas de teoria propuestos para la asignatura QUIMICA Y INGENIERIA DE PROTEINAS.

I. Propiedades fundamentales de los aminoacidos y de las proteinas

Il. El enlace peptidico y la secuencia polipeptidica

Ill. Determinantes estructurales. Estructuras secundarias

IV. Clasificacion estructural de las proteinas

V. Correlacion estructura-funcion en proteinas. Ejemplos

VI. Estructura cuaternaria de proteinas



VII. Determinacion de la estructura tridimensional de proteinas

VIIl. Plegamiento y dinamica conformacional

IX. Procesos y modificaciones post-traduccion

X. Interaccion proteina-ligando

XI. Ingenieria de proteinas: disefio racional

XIl. Ingenieria de proteinas: evolucion dirigida y sintesis de novo

Actividades formativas y Metodologia

Titulo Horas ECTS Resultados de aprendizaje
Problemas 22,5 0,9 KM43, SM34
Tutorias 8 0,32 KM43, SM34
Estudio en general 61,5 2,46 KM43, SM34
Clases de teoria 34 1,36 KM43, SM34
Problemas 18 0,72 KM43, SM34

Las actividades formativas estan repartidas en dos apartados: clases de teoria y clases de problemas y/o
seminarios, cada una de ellas con su metodologia especifica. Estas actividades seran complementadas por
una serie de sesiones de tutoria que se programaran adicionalmente.

Clases de Teoria El profesor/a explicara el contenido del temario con el apoyo de material audiovisual que se
pondra a disposicion de los estudiantes en el aula Moddle de la asignatura. Estas sesiones expositivas
constituiran la parte mas importante del apartado de teoria.

Clases de Problemas y / o Seminarios Un conjunto de enunciados de problemas de la asignatura
(relacionados con los temas desarrollados en Teoria) se pondra a disposicion de los alumnos y se acumulara
en forma de dossier en el Campus Virtual, que se iran resolviendo a lo largo de las sesiones. Los estudiantes
trabajaran los problemas fuera del horario de clase de manera individual. Las sesiones presenciales no
expositivas se dedicaran a la resolucion de problemas previamente trabajados durante la semana anterior.
Complementaria o alternativamente, se podran organizar seminarios para proporcionar a los alumnos este tipo
de formacion docente mas viva y adicional a la de teoria.

Tutorias Se realizaran asol.licitut los estudiantes. El objetivo de estas sesiones es el de resolver dudas,
repasar conceptos con una dificultad conceptual elevada y llevar a cabo debates sobre los temas
delprograma. Estas sesiones no seran expositivas ni en ellas se avanzara materia del temario oficial, sino que
seran sesiones de debate y discusion.



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.

Evaluacion

Actividades de evaluacion continuada

Titulo Peso Horas ECTS Resultados de aprendizaje
Evaluacion de Problemas 30% 3 0,12 KM43, SM34
Evaluacion de teoria 70% 3 0,12 KM43, SM34

Teoria. La evaluacion principal de esta parte de la asignatura tendra el formato de evaluacion continuada con
dos pruebas parciales (35% cada una de ellas), con otra prueba final que permita examinarse del contenido
de cada uno de los dos parciales no superados previamente, o los dos simultaneamente, en caso de no
superar ninguno de los parciales. El objetivo de la evaluacién continua es el de incentivar el esfuerzo
continuado del estudiante a lo largo de todo el temario, permitiendo también que tome conciencia de su grado
de seguimiento y comprension de la materia. Los alumnos que hayan superado los parciales de teoria y
problemas con una nota superior a 4,0 sobre 10 puntos, pueden optar por obtener la nota media de los dos
parciales. Aquellos que no hayan superado el valor de 4,0 de cualquiera de los dos parcial deberan
examinarse en la fecha fijada para el examen final de la asignatura del parcial o parciales en cuestion, en este
caso la calificacion del Ultimo examen parcial hecho es la que se tomara para calcular la calificacion final.

Problemas y / o Seminarios. El peso de la evaluacién de este apartado sera del 30% del total: un 15% de ese
total se asignara a las entregas individuals dels problemas-ejercicios, seminarios y / o participacion activa en
clase, y el otro 15% sera para los examenes particulares de estas actividades, que tendran lugar en paralelo a
los examenes de Teoria.

Evaluacion global. Se superara la asignatura cuando la suma de las diferentes partes ponderada por su peso
especifico en la asignatura supere un 5,0 sobre 10 puntos. Los estudiantes a los que no les sea posible, con
causa justificada, participar en la evaluacion continua, podran ser evaluados mediante la prueba final. Para
optar a la recuperacion (examen final) necesario haberse presentados 2/3 de las actividades evaluativas de la
asignatura.

Si el alumno sélo ha sido evaluado como maximo de un 25% de las pruebas y abandona, la calificacion final
sera de NO EVALUABLE.

IA:En esta asignatura, no se permite el uso de tecnologias de Inteligencia Atrtificial (IA) en ninguna de sus
fases. Cualquier trabajo que incluya fragmentos generados mediante |A sera considerado una falta de
integridad académica y podra conllevar una penalizacion parcial o total en la calificacion de la actividad, o
sanciones mas graves en casos de especial gravedad.

Evaluacion unica. La evaluacion unica consiste en una prueba de sintesis unica con preguntas tipo test
(puede incluir preguntas cortas) sobre los contenidos de todo el programa de teoria (70%); asi como 2
problemas por resolver (30%).



La prueba de evaluacion unica se hara coincidiendo con la misma fecha fijada en calendario para la ultima
prueba de evaluacion continua y se aplicara el mismo sistema de recuperacion que para la evaluacion
continua.

La realizacién de cualquier irregularidad en una actividad de evaluacion (fraude académico, plagio o uso
indebido de la Inteligencia Artificial (1A), salvo que dicho uso esté expresamente autorizado en la guia
docente) que pueda conducir a una variacion significativa de la calificacion supondra la calificacion de 0 (cero)
en dicha actividad de evaluacion.En caso de que la guia docente establezca que para superar la asignatura
sea requisito imprescindible haber obtenido una nota minima en esa actividad de evaluacion, o de que se
produzcan varias irregularidades en las actividades de evaluacion de una misma asignatura, la calificacion
final de la asignatura sera de 0 (cero). Ademas, podra iniciarse un procedimiento disciplinario contra el
estudiante que incurra en cualquiera de estas irregularidades.
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Software
PyMol: https://pymol.org/2/

JMol: http://jmol.sourceforge.net/
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