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CAPACIDADES PREVIAS

NA

RESULTADOS DE APRENDIZAJE

Conocimientos:

K1. Reconocer los principios basicos de la biologia, desde la escala celular a la de organismo, y como estos se relacionan con los
conocimientos actuales en los campos de la bioinformética, del analisis de datos y del aprendizaje automatico; alcanzando asi una
visién interdisciplinar con especial énfasis en aplicaciones biomédicas.

K2. Identificar los métodos estadisticos y computacionales y los modelos matematicos que permiten resolver problemas en los
campos de la biologia molecular, la genémica, la investigacion médica y la genética de poblaciones.

K3. Identificar los fundamentos matematicos, las teorias informaticas, los esquemas algoritmicos y los principios de organizacién de la
informacion aplicables al modelado de sistemas bioldgicos y a la resolucidn eficiente de problemas bioinformaticos mediante el disefio
de herramientas computacionales.

K7. Analizar las fuentes de informaciones cientificas, validas y fiables, para fundamentar el estado de la cuestion de un problema
bioinformatico y poder abordar su resolucién.

Habilidades:

S1. Integrar datos dmicos y clinicos para obtener una mayor comprension y un mejor analisis de los fendmenos bioldgicos.

S2. Analizar computacionalmente secuencias de ADN, ARN y proteinas, incluyendo analisis comparativos de genomas, usando la
computacion, las matematicas y la estadistica como herramientas béasicas de la bioinformatica.

S3. Resolver problemas en los campos de la biologia molecular, la genémica, la investigacion médica y la genética de poblaciones
mediante la aplicacion de métodos estadisticos y computacionales y modelos matematicos.

S5. Divulgar informacidn, ideas, problemas y soluciones provenientes de la bioinformatica y la biologia computacional a un publico
general.

S7. Implementar métodos de programacion y analisis de datos orientados a partir de la elaboracion de hipdtesis de trabajo, dentro
del drea de estudio.

S8. Enfrentarse a la toma de decisiones, y defenderlas con argumentos, en la resolucién de problemas de las areas de biologia, asi
como, dentro de los ambitos adecuados, las ciencias de la salud, las ciencias de la computacién y las ciencias experimentales.
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Competencias:

C2. Identificar la complejidad de los fendmenos econdmicos y sociales tipicos de la sociedad del bienestar y relacionar el bienestar con
la globalizacién, la sostenibilidad y el cambio climatico para utilizar de forma equilibrada y compatible la técnica, la tecnologia, la
economia y la sostenibilidad.

C3. Comunicarse de forma oral y escrita con otras personas, en lengua inglesa, sobre los resultados del aprendizaje, de la elaboracion
del pensamiento y de la toma de decisiones.

C4. Trabajar como miembro de un equipo interdisciplinar, ya sea como un miembro mas o realizando tareas de direccién, con el fin de
contribuir a desarrollar proyectos (incluso empresariales o de investigacidon) con pragmatismo y sentido de la responsabilidad y
principios éticos, asumiendo compromisos teniendo en cuenta los recursos disponibles.

METODOLOGIAS DOCENTES

- Clases teoricas. Las clases magistrales abordaran los conceptos principales de los diferentes temas. Consistiran en clases
magistrales basadas en preguntas que promueven la participacion activa de todos los estudiantes en el debate de los diferentes
temas, situaciones, problemas y casos que se presentaran.

- Practicas. Tutorias practicas basadas en problemas. Se promoveran estrategias de aprendizaje tanto de autoaprendizaje como de
trabajo en equipo. Se ruega traer computadoras portatiles a clase.

OBJETIVOS DE APRENDIZAJE DE LA ASIGNATURA

1.Adquisicion de conocimientos especificos para aplicar las diferentes tecnologias y estrategias de generacién de datos de
secuenciacién (ADN y ARN)

2.Aplicacién de datos gendmicos, transcriptomicos y protedmicos en diferentes contextos para resolver problemas biolégicos
3.Conocer los métodos experimentales y computacionales de la genémica, la transcriptomicos y la protedmica

HORAS TOTALES DE DEDICACION DEL ESTUDIANTADO

Tipo Horas Porcentaje
Horas grupo pequeio 30,0 20.00
Horas aprendizaje auténomo 90,0 60.00
Horas grupo grande 30,0 20.00

Dedicacion total: 150 h

CONTENIDOS

Técnicas de secuenciacion

Descripcion:
Generacidn de datos de secuenciacion. Secuenciacién de Sanger. Técnicas de secuenciacidon de 23 y 32 generacion (Illumina,
Oxford-Nanopore, PacBio).

Applicaciones del DNA-seq

Descripcion:
Secuenciacion y procesamiento de datos de secuenciacion de ADN: secuenciacion del genoma, resecuenciacion y llamada de
variantes.
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Metagenémica y microbioma

Descripcion:
Aplicaciones del andlisis metagenémico y del microbioma; "pipelines" y analisis de datos para estudiar entornos naturales y la
salud.

Secuenciacion de ARN y analisis de datos de ARN-seq.

Descripcion:
Analisis de datos de RNA-seq para comprender la expresidon genética y sus variaciones en diferentes condiciones: control de
calidad, alineacién de lecturas, cuantificacion y analisis de expresion diferencial.

Aplicaciones de RNA-seq

Descripcion:
Expresion génica y anotacidén de variantes de "splicing", metatranscriptémica. Aplicaciones en diferentes campos: diagndstico de
enfermedades, descubrimiento de farmacos y gendmica funcional.

Epigenomica y epigenética

Descripcion:
Epigendmica y modificaciones epigenéticas del material genético: procesamiento y andlisis de datos para la metilacién diferencial
del ADN.

Hi-C para la organizacion del genoma en 3D.

Descripcion:
Estudia la estructura tridimensional de los genomas para comprender cdmo la organizacidén espacial del ADN influye en la
expresion genética y otros procesos celulares. Protocolos Hi-C y procesamiento general de datos Hi-C.

Genoémica de células individuales.

Descripcion:
Estudio del material genético (genoma, transcriptoma) de células individuales: aplicaciones y anélisis.

Proteomica.

Descripcion:

Fundamentos metodoldgicos de las técnicas para el estudio de la composicién proteica (proteoma) en una célula u organismo. Se
hara especial hincapié en las tecnologias desarrolladas para la identificacion de proteinas, incluyendo la espectrometria de masas
y la tecnologia DIGE, y sus aplicaciones en biomedicina.
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ACTIVIDADES

Clases teodricas

Objetivos especificos:
1,2,3

Dedicacioén: 60h
Grupo grande/Teoria: 30h
Aprendizaje autonomo: 30h

Practicas

Objetivos especificos:
1,2,3

Dedicacién: 90h
Grupo mediano/Practicas: 30h
Aprendizaje autébnomo: 60h

SISTEMA DE CALIFICACION

El cumplimiento de los objetivos de aprendizaje del curso se evaluara de la siguiente manera:

- Evaluacioén continua (40%): puede incluir pruebas con preguntas combinadas de opcién multiple y/o respuesta corta para recapitular
los contenidos trabajados en cada unidad, tareas, ejercicios de programacion, actividades grupales propuestas en clase, etc.

- Examen (60%): consta de dos exdmenes parciales tedrico-practicos, uno parcial (30%) y otro final (30%).
En general, para aprobar este curso, el estudiante debe obtener una calificacién final minima de 5 puntos (sobre 10).
Examen de recuperacidn: solo los estudiantes que no hayan aprobado el curso tras la evaluacion regular pueden presentarse a un

examen de recuperacion. La calificacion obtenida en el examen de recuperacidn sustituird la calificacién regular suspensa obtenida
durante el trimestre.

BIBLIOGRAFIA

Basica:

- Gibson, Greg; Muse, Spencer V. A primer of genome science. 3rd ed. Sinauer Associates, cop. 2009. ISBN 9780878932368.

- Brown. Terry A. Genomes 5. CRC Press, 2023. ISBN 9780367674076.

- Lesk, Arthur. Introduction to Genomics. Fourth Edition. Oxford University Press, 2025. ISBN 9780198866893.

- Suravajhala, Prashanth N; Bizzaro, Jeff W. Next-Generation Sequencing. 1st Edition. CRC Press, 2025. ISBN 9781003354062.
- Twyman, Richard. Principles of Proteomics. Garland Science, 2013. ISBN 9780815344728.

RECURSOS

Enlace web:

- http://genome.ucsc.edu/ENCODE/- http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgGateway- http://www.genomesize.com/-

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