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Lamateria“ Técniques omiques per I’ obtencio massiva de dades’ sestudia en el segon quadrimestre del
Master en Bioinformaticaala Universitat de Valéncia. Es tracta d'una assignatura obligatoriai, per tant,
haura de ser cursada per tots els estudiants.

L es tecnol ogies omiques ocupen des de finals del segle passat un paper capdavanter en bona part dels
descobriments cientifics en els diferents camps de la Biologia. El terme Genomica va ser emprat per
primera vegada fa uns 25 anys per fer referéncia ala subdisciplina de la Genética dedicada al'estudi de la
cartografia, seqlienciaciod i analisi de les funcions de genomes complets. Amb posterioritat sha estes el
sufix “omica’ a moltes altres disciplines que tenen en comu ser globalitzadoresi utilitzades en tots el's
camps de laBiologia actual. Donat que una bona part del contingut d'aquestes ciéncies Omiques s
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 metodologies empradesi de les aplicacions
gue tenen en aquest moment en lainvestigacio en Biologia Molecular i Cel-lular, Geneticali
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Microbiologia

CONEIXEMENTS PREVIS

Relacié amb altres assignatures de la mateixa titulacié

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

Altres tipus de requisits

Els estudiants han de tenir un nivell suficient de coneixements de Biologia Molecular i Genética.

COMPETENCIES

2116 - M.U. en Bioinformatica 12-V.1

- 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 eétiques vinculades a I?aplicacié 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 ambiguitats.

- Que els estudiants posseisquen les habilitats d?aprenentatge que els permeten continuar estudiant
d?una forma que haura de ser en gran manera autodirigida 0 autonoma.

- Ser capacos d'accedir a la informacié 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 aplicacié d'idees, sovint en un context de recerca.

- Ser capacos 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 formacio cientifica, historica, en llengues,
en informatica, en literatura, en ética, social i humana en general, assistint a conferéncies o cursos i/
o realitzant activitats complementaries, autoavaluant I'aportacié que la realitzacié d'aquestes
activitats suposa per a la seva formacio integral.

- Desenvolupar la iniciativa personal i ser capaces de realitzar una presa rapida i efica¢ de decisions
en la seua labor professional i/o investigadora.
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- Treballar en equip amb eficiéncia en la seua labor professional y/o investigadora i amb persones de
diferent procedeéncia.

- Comprendre les capacitats i les limitacions de les técniques émicas aixi com del tipus d'informacié
biomedica rellevant que es pot obtindre d'elles i saber analitzar i adquirir una clara visié del futur.

RESULTATS DE L'APRENENTATGE

Entendre els fonaments de | es técniques omiques, el's seus enfocaments i lainterpretacio dels resultats que
generen.

Coneixer les capacitats, lesimplicacionsi les limitacions de | es técniques omiques.

Realitzaci 6 practica de laidentificacié d'una proteina mitjancant I'andlisi de la seva empremta peptidica.
Comprendre gquinainformacié biomedica rellevant que es pot obtenir d'aquestes técniquesi quin és el seu
ambit d'aplicacio.

Analitzar el futur d'aquestes tecnologies aixi com de la relaci6 recursos / informacio obtinguda.

DESCRIPCIO DE CONTINGUTS

1. Conceptos generales sobre las tecnologias 6micas

L'era de les ciéncies omiques. Genomica funcional i altres omiques. Subjecte d'estudi, enfocaments
globalitzadors i analisis dels resultats.

2. Métodes de seqlienciacié de DNA per a genomes complets

Métodes de sequenciacié de DNA per a genomes complets. Metodologies actuals dultrasecuenciacio
(HTS). Tercera generaciéo dHTS. Assemblatge de genomes complets. Anotacié i analisi funcional de
genomes. Metagenomica i Metatranscriptomica.

3. Métodes d'analisis de I'expressio genica global

Métodes d'analisis de I'expressio genica global. Comparacio dels métodes d'analisi individual i global.
L'analisi en série de I'expressio génica (SAGE) i métodes derivats. Els xips o micromatrius de DNA:
fonaments i aplicacions. Analisi dels resultats. Estudis transcriptomics amb xips de DNA. L'organitzacio
funcional dels genomes eucaridtics. Ultrasecuenciacié per a estudis transcriptomics. ChlP-chip y ChiP-
seq.

4. Epigenomicay Fenomica

Epigenomica. ChlIP-chip y ChlP-seq. Estudis fenotipics globals: Fenomica. Colleccions de mutants per
delecié o apagat amb iRNA. Colleccions de fusions géniques. Tecniques d'analisis dels estudis
fenotipics.
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5. Preparacio6 i separacio de mostres en Proteomica

Preparacio de mostres per analitzar-les per técniques protedomiques. Técniques de separacio de péptids
i proteines. Protedmica Bottom-up i Top-down.

6. Espectrometria de masses: instrumentacio i procediments

lonitzacié de mostres biologiques i tipus danalitzadors de masses. Fragmentacio i seqlienciacioé de novo
de péptids. Experiments de LC-MS/MS i métodes dadquisicié de dades en proteomica.

7. Identificacio i quantificacié de proteines

Meétodes didentificacié6 de proteines. Utilitzacié de motors de cerca. Analisi de complexos
macromoleculars. Quantificacié de proteines: metodes amb marcatge i sense. Protedmica dirigida.
Analisi de xarxes dinteraccié i rutes metaboliques.

VOLUM DE TREBALL

ACTIVITAT Hores % Presencial
Classes de teoria 30,00 100
Assisténcia a esdeveniments i activitats externes 2,00 0
Estudi i treball autonom 30,00 0
Lectures de material complementari 40,00 0
Preparacio de classes practiques i de problemes 8,00 0
Resoluci6 de casos practics 40,00 0
TOTAL 150,00

METODOLOGIA DOCENT

L es seguients metodol ogies docents seran utilitzades per ales activitats d'aquest modul:
1) Classesteoriques. Basades en el metode expositiu/llicd magistral i en I'estudi de casos.

2) Laboratori. Al Servel de Genomica (SCSIE) els alumnes veuran una demostracio del funcionament
dels equips de seqlienciacid i xips de DNA.

3) Presentacio de casos practicsi interpretacio de resultat (en aula d'informatica).

4)  Tutories personals. Ajudar i guiar als estudiants en relacio amb els problemes que puguen sorgir
durant e desenvolupament de les activitats presencialsi no presencials.
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AVALUACIO

Per al'avaluacio es valoraralaresolucio durant el curs académic de quiestions practiques, un examen final
(96%) de coneixements tedrics o aplicatsi en |'assistencia a sessions teoriques o practiques

(4%). L'examen final de cadascuna de les 3 parts de |'assignatura es realitzara de formaindependent i amb
valoracio a partsiguals, entre les 3 parts (Genomica Estructural, Funcional i Protedmica). El sistema
d'avaluacio de I'assignatura implicala superacio d'un minim global (50%) aixi com uns minims (20%) en
cadascuna de les tres parts. Per ala 22 convocatoria d'examen (Juliol) es guardaran les qualificacions de
visitesi questions practiquesi podra guardar-se (si es demana) la nota d'una o dues de les tres parts
d'assignatura.
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Genet. 38: 636-643.
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Complementaries
- Biological database compilation at NAR: http://nar.oupjournals.org/content/vol29/issuel

- EMBL (European Molecular Blology Laboratory), Bioinformatics. http://www-
db.embl.de/jss/serviet/de.embl.bk.emblGroups.EmbIGroupsOrg/serv_0?t=0
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EXPASYy (Expert Protein Analysis System). http://us.expasy.org/
- GenomeNet (Kyoto University Bioinformatics Center). http://www.genome.jp/

- Gene Ontology Consortium.
http://www.geneontology.org/GO.consortiumlist.shtml

- GOLD (Genomes Online Database). http://www.genomesonline.org/
- KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes). http://www.genome.jp/kegg/kegg2.html
- MINT: Molecular Interaction Database. http://mint.bio.uniroma2.it/mint/Welcome.do

- NCBI (National Center for Biotechnology Information). http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

Saccharomyces Genome Database. http://www.yeastgenome.org/
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