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RESUMEN

Lamateria“ Técnicas Omicas’ se estudia en el primer cuatrimestre del Méster de Investigacion en
Biologia Molecular, Celular y Genética en la Universitat de Valencia. Se trata de una asignatura
obligatoria, por o que debera ser cursada por todos |os estudiantes.
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L as tecnologias 6micas ocupan desde finales del siglo pasado un papel puntero en buena parte de los
descubrimientos cientificos en los campos de |a Biologia que abarca este Master. El término Gendmica
fue acufiado en 1986 para hacer referencia ala subdisciplina de la Genética dedicada a estudio de la
cartografia, secuenciacion y analisis de las funciones de genomas completos. Con posterioridad se ha
extendido el sufijo “6mica’ a muchas otras disciplinas que tienen en comin ser globalizadoras y
utilizadas en todos los campos de la Biologia actual. Dado que una buena parte del contenido de estas
ciencias Omicas es metodol 6gico y que lamayor parte de los posibles estudiantes ya deben poseer
conceptos basicos sobre ellas la presente asignatura se enfoca  principamente al estudio de las

metodol ogias empleadas y de |as aplicaciones que tienen en este momento en lainvestigacion en Biologia
Molecular, Celular, Genéticay Microbiologia.

CONOCIMIENTOS PREVIOS

Relaciéon con otras asignaturas de la misma titulacion

No se han especificado restricciones de matricula con otras asignaturas del plan de estudios.

Otros tipos de requisitos

COMPETENCIAS

2210 - M.U. en Investig. Biologia Molecular,Celular Genética

- Que los/las estudiantes sepan aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad de resolucion de
problemas en entornos nuevos o0 poco conocidos dentro de contextos méas amplios (o
multidisciplinares) relacionados con su area de estudio.

- Que los/las estudiantes sean capaces de integrar conocimientos y enfrentarse a la complejidad de
formular juicios a partir de una informacion que, siendo incompleta o limitada, incluya reflexiones
sobre las responsabilidades sociales y éticas vinculadas a la aplicacion de sus conocimientos y
juicios.

- Que los/las estudiantes sepan comunicar sus conclusiones y los conocimientos y razones ultimas
gue las sustentan a publicos especializados y no especializados de un modo claro y sin
ambigliedades.

- Ser capaces de realizar una toma répida y eficaz de decisiones en su labor profesional o
investigadora.

- Ser capaces de acceder a la informacidon necesaria (bases de datos, articulos cientificos, etc.) y tener
suficiente criterio para su interpretacion y empleo.

- Poseer y comprender conocimientos que aporten una base u oportunidad de ser originales en el
desarrollo y/o aplicacion de ideas, a menudo en un contexto de investigacion.
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- Ser capaces de acceder a herramientas de informacion en otras areas del conocimiento y utilizarlas
apropiadamente.

- Ser capaces de valorar la necesidad de completar su formacién cientifica, histérica, en lenguas, en
informética, en literatura, en ética, social y humana en general, asistiendo a conferencias o cursos
y/o realizando actividades complementarias, autoevaluando la aportacion que la realizacién de estas
actividades supone para su formacion integral.

- Disefiar experimentos para abordar andlisis de poblaciones celulares, expresién génica,
cuantificacion de mRNAs o proteinas.

- Ser capaz de interpretar los resultados derivados de la aplicacion de las nuevas técnicas émicas en
biologia molecular y celular.

RESULTADOS DE APRENDIZAJE

Conocer el fundamento de las técnicas dmicas, sus posibilidades de aplicacion en cuanto aventajasy
limitaciones, entender sus fundamentos sus enfoques y lainterpretacion de |os resultados que generan.

DESCRIPCION DE CONTENIDOS

1. Introduccion

La era de las ciencias émicas. Gendmica funcional y otras 6micas. Sujeto de estudio, enfoques
globalizadores y andlisis de los resultados.
Profesora Rosario Gil.

2. Métodos de secuenciacion de DNA para genomas completos

Metodologias actuales de ultrasecuenciacion (HTS). Tercera generacion de HTS. Ensamblaje de
genomas completos. Anotacion y andlisis funcional de genomas. Metagendémica y Metatranscriptomica.
Profesora Rosario Gil

3. Métodos de andlisis de la expresion génica global

Comparaciéon de los métodos de analisis individual y los de analisis global. El analisis en serie de la
expresion génica (SAGE) y métodos derivados. Los chips o micromatrices de DNA: fundamentos y
aplicaciones. Andlisis de los resultados.

Estudios transcriptémicos con chips de DNA. La organizacién funcional de los genomas eucarioticos.
Ultrasecuenciacion para estudios transcriptomicos. ChlP-chip y ChiP-seq.

Profesor José Garcia Martinez
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4. Estudios fenotipicos globales

Fendmica. Colecciones de mutantes por delecién o apagado con iRNA. Colecciones de fusiones
génicas. Técnicas de andlisis de los estudios fenotipicos.
Profesor José Garcia Martinez

5. Preparacion y separacion de muestras en Prote6mica

Preparacion de muestras para su analisis por técnicas protedmicas. Técnicas de separacion de péptidos
y proteinas. Proteémica Bottom-up y Top-down.
Profesor Manuel Sanchez del Pino

6. Espectrometria de masas: instrumentacion y procedimientos

lonizacién de muestras bioldgicas y tipos de analizadores de masas. Fragmentacion y secuenciacion de
novo de péptidos. Experimentos de LC-MS/MS y métodos de adquisicién de datos en proteémica.
Profesor Manuel Sanchez del Pino

7. Identificacion y cuantificacion de protei&#769;nas

Métodos de identificacion de proteinas. Utilizacién de motores de busqueda. Analisis de complejos
macromoleculares. Cuantificacion de proteinas: métodos con y sin marcaje. Protedmica dirigida
(SRM/MRM). Andlisis de redes de interaccion y rutas metabdlicas.

Profesor Manuel Sanchez del Pino

VOLUMEN DE TRABAJO

ACTIVIDAD Horas % Presencial

Clases de teoria 17,00 100

Préacticas en aula 7,00 100

Practicas en aula informética 3,00 100

Practicas en laboratorio 3,00 100

Preparacion de actividades de evaluacién 45,00 0
TOTAL 75,00

METODOLOGIA DOCENTE

L as siguientes metodol ogias docentes serén utilizadas para | as actividades de este médulo:
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1. Clases tedricas. Basadas en el método expositivo /leccién magistral y en el estudio de casos

2. Laboratorio. Visitaalos Servicios de Gendémicay Protedmica (SCSIE) en grupos reducidos, para
conocer de primeramano el funcionamiento de |os equipos de secuenciacion, espectrometria de
masas y electroforesis bidimensional.

3. Presentacion de casos précticos e interpretaci on de resultados.

4. Tutorias personales. Ayudar y guiar alos estudiantes en relacion con |os problemas que surjan
durante el desarrollo de las actividades presenciales y no presenciales.

EVALUACION

1. Prueba escrita con tres partes, cada una de 45 minutos de duracion. Una de las preguntas correspondera
alaresolucion de algun caso préctico. Lanota del examen seralamediade las 3 partes. Sera condicion
indispensable para superar la asignatura conseguir a menos una puntuacion de 3 sobre 10 en cada parte.
Esta prueba supone en 95% de la hota global de la asignatura.

En segunda convocatoria se guardaran las notas iguales o superiores a5 en la prueba escritade la
primera convocatoria s el/la estudiante o considera oportuno.

2. Participacion en las visitas alos Servicios de Secuenciacion y Protedmica del SCSIE: Cada visita
supone el 2,5% de la nota de la asignatura.

REFERENCIAS

Basicas

- Bamshad MJ et al. (2011). Exome sequencing as a tool for Mendelian disease gene discovery. Nat
Rev Genet 12: 745-755.

- Bunnik EM, Le Roch KG (2013). An Introduction to Functional Genomics and Systems Biology. Adv
Wound Care 2: 490498.

- Chee-Seng K et al. (2011). Next generation sequencing technologies and their applications. In:
Encyclopedia of Life Sciences (ELS). John Wiley & Sons.

- Corrales F, Calvete JJ (2014). Manual de Protedmica. Sociedad Espafiola de Prote6mica.

- Eidhammer | et al. (2008). Computational Methods for Mass Spectrometry Proteomics (Wiley-
Interscience).

- Ekblom R, Wolf B W (2014). A field guide to whole-genome sequencing, assembly and annotation.
Evo. Appl 7: 1026-1042.

- Gasperskaja E, Ku inskas V. (2017). The most common technologies and tools for functional genome
analysis. Acta Med Litu 24: 111. doi:10.6001/actamedica.v24i1.3457
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Complementarias

Internet:

1000 Genomes: A Deep Catalog of Human Genetic Variation. http://www.1000genomes.org/
BioCyC: http://biocyc.org/

Blast2GO: http://www.blast2go.com/home

EMBL-EBI (European Bioinfomatics Institute). http://www.ebi.ac.uk/

ExXPASYy (Expert Protein Analysis System). http://us.expasy.org/

Gene Ontology Consortium. http://www.geneontology.org/
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GenomeNet (Kyoto University Bioinformatics Center). http://www.genome.jp/

GOLD (Genomes Online Database). http://www.genomesonline.org/

Human Genome Project Information.
http://www.ornl.gov/sci/techresources/Human_Genome/home.shtml

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
National Human Genome Research Institute: http://www.genome.gov/

NCBI (National Center for Biotechnology Information). http://www.ncbi.nim.nih.gov/
Nextprot. https://www.nextprot.org

NIH Human Microbiome Project. https://hmpdacc.org/

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

STRING. https://string-db.org

The ENCODE Project: ENCyclopedia Of DNA Elements. http://www.genome.gov/10005107
The Human Protein atlas. https://www.proteinatlas.org
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