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RESUM

Lamatéria“ Tecnologies Omiques’ sestudiaen e primer quadrimestre del Méster de Investigacio en
Biologia Molecular, Cel lular i Genetica en la Universitat de Valencia. Es tracta d'una assignatura
obligatoriai, per tant, haurade ser cursada per tots els estudiants.

L es tecnologies 0miques ocupen.des de finals del segle passat un paper capdavanter en bona part dels
descobriments cientifics en els diferents camps de |a Biologia dels que s ocupa aguest Master. El terme
Genomica va ser emprat per primera vegada en 1986 per fer referéncia ala subdisciplina de la Genética
dedicada al'estudi dela cartografia, seqiienciacio i analisi de les funcions de genomes

complets. Amb posterioritat Sha estés el sufix “omica’ amoltes altres disciplines que tenen en comu ser
globalitzadoresi utilitzades en tots els camps de la Biologia actual. Donat que una bona part del contingut
d'aguestes ciencies omiques és metodologic i que lamajor part dels possibles estudiants ja han de posseir
nocions basiques sobre elles, la present assignatura senfoca principalment al'estudi de

les metodol ogies empradesi de |es aplicacions que tenen en aquest moment en lainvestigacié en Biologia
Molecular i Cel-lular, Genéticai Microbiologia.

43458 Tecnologies omiques 1



VNIVERSITAT G D VALENCIA

Guia Docent
43458 Tecnologies omiques

R

CONEIXEMENTS PREVIS

Relacié amb altres assignatures de la mateixa titulacio

No heu especificat les restriccions de matricula amb altres assignatures del pla d'estudis.

Altres tipus de requisits

2210 - M.U. Invest. Biol.Mol.Cel

Que els estudiants sapiguen aplicar els coneixements adquirits i la seua capacitat de resolucié de
problemes en entorns nous o poc coneguts dins de contextos-més amplis (o multidisciplinaris)
relacionats amb la seua area d?estudi.

Que els estudiants siguen capacos d?integrar coneixements.i afrontar la complexitat de formular
judicis a partir d?una informacié que, sent incompleta o limitada, incloga reflexions sobre les
responsabilitats socials i étiques vinculades a |?aplicacio dels seus coneixements i judicis.

Que els estudiants sapiguen comunicar les conclusions (i els coneixements i les raons ultimes que
les sustenten) a publics especialitzats i no especialitzats d?una manera clara i sense ambigditats.

Ser capacos de realitzar una presa rapida i efica¢ de decisions en la seua tasca professional o
investigadora.

Ser capacos d'accedir a la informacid necessaria (bases de dades, articles cientifics, etc.) i tenir prou
criteri per a la seua interpretacio i utilitzacio.

Posseir i comprendre coneixements que aportin una base o oportunitat de ser originals en el
desenvolupament i/ o aplicaci¢ d'idees, sovint en un context de recerca.

Ser capacgos d'accedir a ferramentes d'informacié en altres arees del coneixement i utilitzar-les
apropiadament.

Ser capacos de valorar la necessitat‘de completar la seva formaci6 cientifica, historica, en llengles,
en informatica, en literatura, en ética, social i humana en general, assistint a conferencies o cursos i/
o realitzant activitats complementaries, autoavaluant I'aportacié que la realitzacié d'aquestes
activitats suposa per a la seva formacio integral.

Dissenyar experiments per a abordar analisi de poblacions cel-lulars, expressioé génica, quantificacio
de mRNAs o proteines.

Ser capagc d'interpretar els resultats derivats de I'aplicacié de les noves técniques 6émicas en biologia
molecular i cel-lular.

Conéixer e fonament de les técniques omiques, les seves possibilitats d'aplicaci6, avantatges i
limitacions, entendre el's seus fonaments, els seus enfocamentsi lainterpretacié dels resultats que
generen.
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DESCRIPCIO DE CONTINGUTS

1. Introduccio6

L'era de les ciéncies dmiques. Gendomica funcional i altres dmiques. Subjecte d'estudi, enfocaments
globalitzadors i analisis dels resultats.
Professora Rosario Gil.

2. Métodes de seqlienciacié de DNA per a genomes complets

Metodologies actuals d'ultrasecuenciacié (HTS). Tercera generacio d'HTS. Assemblatge de genomes
complets. Anotacio i analisi funcional de genomes. Aplicacions de l'obtencié massiva de dades
genomiques. Metagendomica i Metatranscriptomica.

Professora Rosario Gil

3. Métodes d'analisis de I'expressié génica global

Comparacio dels metodes d'analisi individual i global. L'analisi en série de I'expressio génica (SAGE) i
meétodes derivats. Els xips 0 micromatrius de

DNA: fonaments i aplicacions. Analisi dels resultats: Estudis transcriptomics amb xips de DNA.
L'organitzacié funcional dels genomes eucariotics. Ultrasecuenciacié per a estudis transcriptomics.
ChlIP-chip i ChIP-seq.

Professor José Garcia Martinez

4. Estudis fenotipics globals

Fenomica. Col-leccions de mutants per delecié o apagat amb iRNA. Col-leccions de fusions geniques.
Técniques d'analisis dels estudis fenotipics.
Professor José Garcia Martinez

5. Preparacio6 i separacio de mostres en Protedomica

Preparaciéo de mostres per a la seva analisi per técniques protedmiques. Técniques de separacié de
péptids i proteines. Protedomica Bottom-up i Top-down.
Professor Manuel Sanchez del Pino

6. Espectrometria de masses: instrumentacidé&#769; i procediments

lonitzacié de mostres biologiques i tipus d'analitzadors de masses. Fragmentacié i seqienciacié de novo
de péptids. Experiments de LC-MS / MS i métodes d'adquisicié de dades en protedmica.
Professor Manuel Sanchez del Pino
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7. Identificaci6 i quantificacié de proteines

Meétodes d'identificacié de proteines. Utilitzaci6 de motors de cerca. Analisi de complexos
macromoleculars. Quantificacié de proteines: métodes amb i sense marcatge. Protedmica dirigida (SRM
/ MRM). Analisi de xarxes d'interaccio i rutes metaboliques.

Professor Manuel Sanchez del Pino

VOLUM DE TREBALL

ACTIVITAT Hores % Presencial

Classes de teoria 17,00 100

Practiques en aula 7,00 100

Practiques en aula informatica 3,00 100

Practiques en laboratori 3,00 100

Preparacio d'activitats d'avaluacié 45,00 0
TOTAL 75,00

METODOLOGIA DOCENT

L es seglients metodol ogies docents seran utilitzades per ales activitats d'aguest modul :

1. Classes teodriques. Basades en el metode expositiu/llico magistral i en I'estudi de casos.

2. Laboratori. Visitaas Serveis de Genomicai Proteomica (SCSIE) en grups reduits, per conéixer de
primerama el funcionament dels equips de sequienciacio, espectrometria de massesi electroforesi
bidimensional.

3. Presentacio de casos practicsi interpretacio de resultat.

4. Tutories personals. Ajudar i guiar als estudiants en relacié amb el's problemes que puguen sorgir
durant el desenvolupament de les activitats presencialsi no presencials.

AVALUACIO

1. Prova escrita amb 3 parts, cadascuna de 45 minuts de duracid. Una de les preguntes correspondra ala
resolucio d’ agun cas practic. La nota de I’ examen serala mitjana de les 3 parts. Sera condicio
indispensabl e aconseguir un minim de 3 punts sobre 10 en cada part per aprovar I’ assignatura. Aquesta
prova suposa el 95% de la notaglobal de I’ assignatura.

En segona convocatoria es guardaran les notes iguals o superiors a5 en la prova escrita de la primera
convocatorias €l/laestudiant ho considera oport.
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2. Participacié en les visites als Serveis de Sequienciacio i Protedmicadel SCSIE: cadascuna suposa el
2,5% de lanotade |’ assignatura.
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