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RESUM

La matèria "Tècniques òmiques per l'obtenció massiva de dades" s'estudia en el segon quadrimestre del
Màster en Bioinformàtica a la Universitat de València. Es tracta d'una assignatura obligatòria i, per tant,
haurà de ser cursada per tots l'estudiantat.

Les tecnologies òmiques ocupen des de finals del segle passat un paper capdavanter en bona part dels
descobriments científics en els diferents camps de la Biologia. El terme Genòmica va ser emprat per
primera vegada en 1986 per fer referència a la subdisciplina de la Genètica dedicada a l'estudi de la
cartografia, seqüenciació i anàlisi de les funcions de genomes complets. Amb posterioritat s'ha estès el
sufix "òmica" a moltes altres disciplines que tenen en comú ser globalitzadores i utilitzades en tots els
camps de la Biologia actual. Donat que una bona part del contingut d'aquestes ciències òmiques és
metodològic i que la major part dels possibles estudiants/tes ja han de posseir nocions bàsiques sobre
elles, la present assignatura s'enfoca principalment a l'estudi de les metodologies emprades i de les
aplicacions que tenen en aquest moment en la investigació en Biologia Molecular i Cel·lular, Genètica i
Microbiologia.
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CONEIXEMENTS PREVIS

RELACIÓ AMB ALTRES ASSIGNATURES DE LA MATEIXA TITULACIÓ

No s'ha especificat restriccions de matrícula 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 Genètica.

COMPETÈNCIES / RESULTATS D' APRENENTATGE

 - 

Comprendre les capacitats i les limitacions de les tècniques ómicas així com del tipus d'informació
biomèdica rellevant que es pot obtindre d'elles i saber analitzar i adquirir una clara visió del futur.

Desenvolupar la iniciativa personal i ser capaces de realitzar una presa ràpida i eficaç de decisions en la
seua labor professional i/o investigadora.

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

Que els estudiants posseïsquen les habilitats d'aprenentatge que els permeten continuar estudiant d'una
forma que haurà de ser en gran manera autodirigida o autònoma.

Que els estudiants sàpiguen aplicar els coneixements adquirits i la seua capacitat de resolució de
problemes en entorns nous o poc coneguts dins de contextos més amplis (o multidisciplinaris) relacionats
amb la seua àrea d'estudi.

Que els estudiants sàpiguen comunicar les conclusions (i els coneixements i les raons últimes que les
sustenten) a públics especialitzats i no especialitzats d'una manera clara i sense ambigüitats.

Que els estudiants siguen capaços d'integrar coneixements i afrontar la complexitat de formular judicis a
partir d'una informació que, sent incompleta o limitada, incloga reflexions sobre les responsabilitats socials
i ètiques vinculades a l'aplicació dels seus coneixements i judicis.

Ser capaços d'accedir a ferramentes d'informació en altres àrees del coneixement i utilitzar-les
apropiadament.

Ser capaços d'accedir a la informació necessària (bases de dades, articles científics, etc.) i tenir prou criteri
per a la seua interpretació i utilització.

Ser capaços de valorar la necessitat de completar la seva formació científica, històrica, en llengües, en
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informàtica, en literatura, en ètica, social i humana en general, assistint a conferències o cursos i / o
realitzant activitats complementàries, autoavaluant l'aportació que la realització d'aquestes activitats
suposa per a la seva formació integral.

Treballar en equip amb eficiència en la seua labor professional y/o investigadora i amb persones de
diferent procedència.

DESCRIPCIÓ DE CONTINGUTS

1. Conceptes generals sobre les tecnologies òmiques

L'era de les ciències òmiques. Genòmica funcional i altres òmiques (proteòmica, metabolòmica,
fluxòmica…). Subjecte d'estudi, enfocaments globalitzadors i anàlisi dels resultats.

2. Genòmica estructural

Mètodes de seqüenciació de DNA per a genomes complets. Metodologies actuals d'ultraseqüenciació
(NGS). Tercera generació de seqüenciació. Assemblatge de genomes complets. Anotació i anàlisi
funcional de genomes. Genotipat i resseqüenciació. Metagenòmica.

3. Genòmica funcional

Expressió gènica global. Diferents tipus de RNA. Microarrays. Preparació de genoteques de RNA-seq i
anàlisi de dades. Metatranscriptòmica. Transcriptòmica de cèl·lules individuals eucariotes i procariotes.
Epigenòmica. Multi-òmiques.

4. Proteòmica

Preparació i separació de mostres. Modificacions posttraduccionals, complexos macromoleculars i
interacció entre proteïnes. Espectrometria de masses. Instrumentació, fragmentació i seqüenciació de
pèptids. Mètodes d'adquisició de dades de LC-MS/MS. Identificació i quantificació de proteïnes a gran
escala. Aplicacions.

VOLUM DE TREBALL (HORES)

ACTIVITATS PRESENCIALS

Activitat Hores
Teoria 30,00

Total hores 30,00

ACTIVITATS NO PRESENCIALS
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Activitat Hores
Assistència a altres activitats 5,00
Elaboració de treballs individuals o en grup 5,00
Estudi i treball autònom 74,00
Preparació de classes 0,00
Preparació d'activitats d'avaluació 12,00
Resolució de casos pràctics 17,00

Total hores 113,00

METODOLOGIA DOCENT

Les següents metodologies docents seran utilitzades per a les activitats d'aquest mòdul:

1)      Classes teòriques. Basades en el mètode expositiu/lliçó magistral i en l'estudi de casos.

2)      Laboratori. Al Servei de Genòmica (SCSIE) el alumnat veura una demostració del funcionament dels
equips de seqüenciació i xips de DNA.

3)      Presentació de casos pràctics i interpretació de resultat (en aula d'informàtica).

4)      Tutories personals. Ajudar i guiar a l'estudiantat en relació amb els problemes que puguen sorgir
durant el desenvolupament de les activitats presencials i no presencials.

 

AVALUACIÓ

Avaluació contínua de l'estudiant per la interacció a l'aula o el laboratori o en activitats on-line (15%).

Avaluació de les memòries o informes lliurats relatius a activitats formatives de problemes i casos d'estudi,
d'activitats transversals o d'altres que es plantegen (45%).

Avaluació dels exàmens presencials (40%). L'examen final de cadascuna de les 3 parts de l'assignatura
(Genòmica Estructural, Funcional i Proteòmica) es realitzarà de manera independent i amb valoració a
parts iguals. El sistema d'avaluació de l'assignatura implica la superació d'un mínim global (50%) així com
uns mínims (20%) en cadascuna de les tres parts.

Per a la 2a convocatòria es podran recuperar totes les activitats avaluables excepte les visites, i es podrà
guardar (si se sol·licita) la nota de les parts de l'assignatura en què s'haja aconseguit almenys una nota de
5.
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