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Ciclo: Grado
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Curso académico: 2026-27
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Titulación Centro Curso Periodo

1111 - Grado en Biotecnología Facultat de Ciències Biològiques 3 Segundo 
cuatrimeste

MATERIAS

Titulación Materia Carácter

1111 - Grado en Biotecnología Tecnologías de Análisis Molecular 
Integrado OBLIGATORIA

COORDINACIÓN

GARCIA MURRIA MARIA JESUS

GARCIA MARTINEZ JOSE

FORTE DELTELL ANABEL

RESUMEN

Dentro del programa del Grado en Biotecnología de la Universitat de València, Tecnologías de Análisis
Molecular Integrado es una asignatura obligatoria que se imparte en el tercer curso del Grado. La
asignatura consta de 4,5 créditos ECTS  con carácter teórico –práctico.Una de las características
esenciales del Programa de Grado en Biotecnología es la multidisciplinariedad, ya que la realización de
muchos desarrollos biotecnológicos precisa de la interacción de diversas tecnologías. En este sentido este
programa ha implementado las tecnologías de la Genómica y la Proteómica, que permiten obtener grandes
cantidades de información, y de la Bioinformática, que permite analizar esta información. 

CONOCIMIENTOS PREVIOS

RELACIÓN CON OTRAS ASIGNATURAS DE LA MISMA TITULACIÓN

No se han especificado restricciones de matrícula con otras asignaturas del plan de estudios.
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OTROS TIPOS DE REQUISITOS
 
Se necesitan conocimientos previos de metabolismo, de genética y de estructura de prteínas.

COMPETENCIAS / RESULTADOS DE APRENDIZAJE

1102 - 

Diseñar protocolos de separación, purificación y caracterización de moléculas biológicas.

Ser capaz de realizar un análisis integrado de expresión génica a nivel de transcriptoma, proteoma y
metaboloma.

1111 - Grado en Biotecnología

Actuar con autonomía en el aprendizaje, tomando decisiones fundamentadas en diferentes contextos,
emitiendo juicios en base a la experimentación y el análisis y transfiriendo el conocimiento a nuevas
situaciones

Capacidad de análisis, síntesis y razonamiento crítico en la aplicación del método científico

Capacidad para formar parte de equipos multidisciplinares, para el trabajo en equipo y la cooperación

Capacidad para trabajar en el laboratorio incluyendo seguridad, manipulación, eliminación de residuos y
registro anotado de actividades

Colaborar eficazmente en equipos de trabajo, asumiendo responsabilidades y funciones de liderazgo y
contribuyendo a la mejora y desarrollo colectivo

Conocer las características estructurales y funcionales de las macromoléculas

Conocer las potencialidades de las diferentes técnicas ómicas

Contribuir en el diseño, desarrollo y ejecución de soluciones que den respuesta a demandas sociales,
teniendo en cuenta como referente los Objetivos de Desarrollo Sostenible

Demostrar razonamiento crítico y autocrítico en el ámbito de la titulación, considerando aspectos tales
como la ética profesional, los valores morales y las implicaciones sociales de las diferentes actividades
realizadas

Diseñar protocolos de separación, purificación y caracterización de moléculas biológicas

Entender las bases de las tecnologías que se utilizan para analizar los resultados de los análisis ómicos

Proponer soluciones creativas e innovadoras a situaciones o problemas complejos, propios del ámbito de
conocimiento, para dar respuesta a las diversas necesidades profesionales y sociales

Que el estudiantado demuestre su capacidad para calcular correctamente los parámetros relevantes de un
proceso o un experimento mediante la representación de los datos experimentales
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Que el estudiantado demuestre su capacidad para utilizar herramientas matemáticas y estadísticas para la
resolución de problemas biológicos

Que el estudiantado demuestre su capacidad para utilizar las diferentes fuentes bibliográficas y bases de
datos biológicos y usar las herramientas bioinformáticas

Saber comunicarse de manera efectiva, tanto de forma oral como escrita, adaptándose a las
características de la situación y de la audiencia

Saber utilizar la lengua inglesa en la redacción de informes y para interpretar la información a partir de
protocolos, manuales y bases de datos

Ser capaz de identificar las moléculas que constituyen un ser vivo

Ser capaz de realizar un análisis integrado de expresión génica a nivel de transcriptoma, proteoma y
metaboloma

DESCRIPCIÓN DE CONTENIDOS

1. Introducción

Concepto de ciencias Ómicas. Historia: secuenciación de genomas y genómica funcional. Estrategias para
el estudio global de los distintos sistemas biológicos.

 

2. Preparación y análisis de muestras en proteómica

Proteoma y proteómica. Preparación y separación de muestras. Espectrometría de masas.

 

3. Identificación y cuantificación de proteínas

Procedimientos de identificación de proteínas. Cuantificación de proteínas con y sin marcaje. Proteómica
dirigida.

 



Guía Docente
33183 Tecnologías de Análisis Molecular Integrado

33183 Tecnologías de Análisis Molecular Integrado 4 / 7

4. Caracterización del proteoma

Estudio de las modificaciones post-traduccionales. Estudio de las interacciones proteína-proteína:
interactoma y análisis de complejos macromoleculares.

 

5. Metabolómica

Técnicas para el análisis del metaboloma. Identificación y cuantificación de metabolitos.

 

6. Métodods de análisis de la expresión génica global

Comparación de los métodos de análisis individual y los de análisis global. El análisis en serie de la
expresión génica (SAGE) y métodos derivados. Los chips o micromatrices de DNA: fundamentos y
aplicaciones. Análisis de los resultados. Estudios transcriptómicos con chips de DNA. La organización
funcional de los genomas eucarióticos. Ultrasecuenciación para estudios transcriptómicos.

 

7. Estudios fenotípicos globales: Fenómica

Colecciones de mutantes por deleción o apagado con iRNA. Colecciones de fusiones génicas. Técnicas de
análisis de los estudios fenotípicos.

 

8. Interactómica y otras ómicas

Interacción entre proteínas: métodos de estudio y escalado genómico. Interacciones entre proteínas y
DNA: ChIP. Epigenómica.

 



Guía Docente
33183 Tecnologías de Análisis Molecular Integrado

33183 Tecnologías de Análisis Molecular Integrado 5 / 7

9. Herramientas para la Bioinformática estadística.

Introducción a R, R-Studio y Bioconductor. Tratamiento y manejo de datos ómicos incluyendo el acceso a
bases de datos on-line, creación de estructuras de datos en R, pro-procesado de datos, anotación de genes,
etc.

 

10. Minería de datos

Estudio de técnicas que permiten realizar una primera aproximación a los datos. Componentes principales
y análisis cluster.

 

11. Diseño de experimentos

Introducción al diseño de experimentos y su aplicación a la Bioinformática.

 

12. Expresión diferencial

Expresión diferencial marginal. Comparaciones múltiples. Técnicas de control del error.

 

13. Análisis de grupos de genes

Test de Fisher o Multinomial. Estudio de la funcionalidad de los genes con expresión diferencial.

 

VOLUMEN DE TRABAJO (HORAS)

ACTIVIDADES PRESENCIALES

Actividad Horas
Teoría 31,00
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Laboratorio 2,00
Aula informática 12,00

Total horas 45,00

ACTIVIDADES NO PRESENCIALES

Actividad Horas
Asistencia a otras actividades 0,00
Elaboración de trabajos individuales o en grupo 0,00
Estudio y trabajo autónomo 20,00
Preparación de clases 20,00
Preparación de actividades de evaluación 0,00
Resolución de casos prácticos 27,50

Total horas 67,50

METODOLOGÍA DOCENTE

El desarrollo de la asignatura se estructura en: Clases de teoría: Se impartirán 2 sesiones semanales de
una hora de duración. Fundamentalmente, se utilizará el modelo de lección magistral, ya que ofrece la
posibilidad de que el profesor incida en los conceptos más relevantes para la comprensión del tema y se
indicarán los recursos más recomendables para la preparación posterior del tema en profundidad. Se
utilizarán los medios audiovisuales necesarios para el desarrollo ágil y coherente de las clases. El profesor
dejará accesible cuando se requiera, en la plataforma de apoyo a la docencia Aula Virtual, el material
necesario para el correcto seguimiento de las clases de teoría. En algunos temas, se utilizará el modelo
participativo, primando la comunicación entre los estudiantes  y entre éstos y el profesor. 

Sesión práctica de Proteómica. Se llevará a cabo una sesión de 2 horas en la que el alumnado analizará
artículos científicos para profundizar en las metodologías y estrategias ómicas empleadas, en conexión
con los contenidos trabajados en la parte de Proteómica y Metabolómica.

Clases prácticas en aula de informática. Son de asistencia obligatoria. Se realizarán seis sesiones de 2
horas de duración cada una de la parte de análisis estadístico. Para el análisis de datos utilizaremos en la
asignatura el software R así como distintos paquetes, en particular, los relacionados con Bioconductor.

EVALUACIÓN

La asignatura se estructura en 2 partes principales: BIOLOGÍA (Genómica y Proteómica) y
BIOINFORMÁTICA. La parte de BIOLOGÍA supone un 50% de la nota final de la asignatura (20% Genómica y
30% Proteómica) mientras que la parte de BIOINFORMÁTICA supone un 50%. 

Se realizará una evaluación de los contenidos de las clases teóricas mediante un examen escrito de los 8
primeros temas (BIOLOGÍA). Será necesario obtener un mínimo de 3 sobre 10 en cada parte (Genómica y
Proteómica) para poder hacer media entre ellas. 

Será necesario obtener un 40% de la nota máxima en cada una de las partes (BIOLOGÍA y
BIOINFORMÁTICA) para conseguir el aprobado. Si se aprueba cualquiera de las dos partes en la primera
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convocatoria (obteniendo un 50% o más de la nota) se podrá optar a presentarse solo a la otra parte
(suspendida) en la segunda convocatoria.  

BIBLIOGRAFÍA

Básicas

• Referencia b1: -C. David O¿Connor & B. David Hames. Proteomics. Scion, 2008.
• Referencia b2: - Wim P. Krijnen. Applied Statistics for Bioinformatics using R. GNU Free 

Document.
•  Referencia b3: - Jae K. Lee, editor. Statistical Bioinformatics A Guide for Life and Biomedical.

Science Researchers. Wiley-Blackwell, 2010.
• Referencia b4: - E. Wit and J.D. McClure. Statistics for microarrays: design, analysis, and 

inference. Wiley, 2004.
• Referencia b5: -R Development Core Team. R: A Language and Environment for Statistical. 

Computing. R Foundation for Statistical Computing, Vienna, Austria, 2008. ISBN 3-900051-07-0.
• Referencia b6: W.N. Venables and B. D. Ripley. Modern Applied Statistics with S. Springer, New 

York, fourth edition, 2002. ISBN 0-387-95457-0.
• Referencia b7: -J. Verzani. Using R for Introductory Statistics. Chapman & Hall / CRC, 2005.
• Referencia b8: -S.B. Primrose y R.M. Twyman. Principles of Gene Manipulation and Genomics. 

Balckwell. 2007. ISBN 978-1-4051-3544-3 
• Referencia b9: -Fernando Corrales y Juan J. Calvete (2014) Manual de proteómica. Sociedad 

Española de Proteómica

Complementarias

• Artículos de revisión publicados en revistas especializadas en el tema.

 


