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FICHA IDENTIFICATIVA

DATOS DE LA ASIGNATURA

Código: 43458
Nombre: Tecnologías ómicas
Ciclo: Máster Universitario Oficial / Postgrado Doctorado
Créditos ECTS: 3
Curso académico: 2025-26

TITULACIONES

Titulación Centro Curso Periodo
2210 - Máster Universitario en Investig. en 
Biologia Molecular, Celular y Genética Facultat de Ciències Biològiques 1 Primer 

cuatrimestre

3173 - Doct. en Biomedicina y Biotecnología Escola de Doctorat Primer 
cuatrimestre

MATERIAS

Titulación Materia Carácter
2210 - Máster Universitario en Investig. en 
Biologia Molecular, Celular y Genética Tecnologías ómicas OBLIGATORIA

3173 - Doct. en Biomedicina y Biotecnología

COORDINACIÓN

GIL GARCIA ROSARIO

RESUMEN

La materia "Técnicas Ómicas" se estudia en el primer cuatrimestre del Máster de Investigación en Biología
Molecular, Celular y Genética en la Universitat de Valencia. Se trata de una asignatura obligatoria, por lo
que deberá ser cursada por todos los estudiantes.

Las tecnologías ómicas ocupan desde finales del siglo pasado un papel puntero en buena parte de los
descubrimientos científicos en los campos de la Biología que abarca este Máster. El término Genómica fue
acuñado en 1986 para hacer referencia a la subdisciplina de la Genética dedicada al estudio de la
cartografía, secuenciación y análisis de las funciones de genomas completos. Con posterioridad se ha
extendido el sufijo "ómica" a muchas otras disciplinas que tienen en común ser globalizadoras y utilizadas
en todos los campos de la Biología actual. Dado que una buena parte del contenido de estas ciencias
ómicas es metodológico y que la mayor parte de los posibles estudiantes ya deben poseer conceptos
básicos sobre ellas la presente asignatura se enfoca   principalmente al estudio de las metodologías
empleadas y de las aplicaciones que tienen en este momento en la investigación en Biología Molecular,
Celular, Genética y Microbiología.

ecular, Celular, Genética y Microbiología.
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CONOCIMIENTOS PREVIOS

RELACIÓN CON OTRAS ASIGNATURAS DE LA MISMA TITULACIÓN

No se han especificado restricciones de matrícula con otras asignaturas del plan de estudios.
 
OTROS TIPOS DE REQUISITOS
 

COMPETENCIAS / RESULTADOS DE APRENDIZAJE

2210 - Máster Universitario en Investig. en Biologia Molecular, Celular y Genética

Diseñar experimentos para abordar análisis de poblaciones celulares, expresión génica, cuantificación de
mRNAs o proteínas.

Poseer y comprender conocimientos que aporten una base u oportunidad de ser originales en el desarrollo
y/o aplicación de ideas, a menudo en un contexto de investigación.

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

Que los/las estudiantes sepan aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad de resolución de
problemas en entornos nuevos o poco conocidos dentro de contextos más amplios (o multidisciplinares)
relacionados con su área de estudio.

Que los/las estudiantes sepan comunicar sus conclusiones y los conocimientos y razones últimas que las
sustentan a públicos especializados y no especializados de un modo claro y sin ambigüedades.

Ser capaces de acceder a herramientas de información en otras áreas del conocimiento y utilizarlas
apropiadamente.

Ser capaces de acceder a la información necesaria (bases de datos, artículos científicos, etc.) y tener
suficiente criterio para su interpretación y empleo.

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

Ser capaces de valorar la necesidad de completar su formación científica, histórica, en lenguas, en
informática, en literatura, en ética, social y humana en general, asistiendo a conferencias o cursos y/o
realizando actividades complementarias, autoevaluando la aportación que la realización de estas
actividades supone para su formación integral.

Ser capaz de interpretar los resultados derivados de la aplicación de las nuevas técnicas ómicas en
biología molecular y celular.

DESCRIPCIÓN DE CONTENIDOS



Guía Docente
43458 Tecnologías ómicas

43458 Tecnologías ómicas 3 / 7

1. Introducción

La era de las ciencias ómicas. Genómica funcional y otras ómicas. Sujeto de estudio, enfoques
globalizadores y análisis de los resultados.
Profesora Rosario Gil.

2. Métodos de secuenciación de DNA para genomas completos

Metodologías actuales de ultrasecuenciación (HTS). Tercera generación de HTS. Ensamblaje de genomas
completos. Anotación y análisis funcional de genomas. Metagenómica y Metatranscriptómica.
Profesora Rosario Gil

3. Métodos 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. ChIP-chip y ChIP-seq.
Profesor José García Martínez

4. Estudios fenotípicos globales

Fenómica. Colecciones de mutantes por deleción o apagado con iRNA. Colecciones de fusiones génicas.
Técnicas de análisis de los estudios fenotípicos.
Profesor José García Martínez

5. Preparación y separación de muestras en Proteómica

Preparación de muestras para su análisis por técnicas proteómicas. Técnicas de separación de péptidos y
proteínas. Proteómica Bottom-up y Top-down.
Profesor Manuel Sánchez del Pino

6. Espectrometría de masas: instrumentación y procedimientos

Ionización de muestras biológicas y tipos de analizadores de masas. Fragmentación y secuenciación de
novo de péptidos. Experimentos de LC-MS/MS y métodos de adquisición de datos en proteómica.
Profesor Manuel Sánchez del Pino
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7. Identificación y cuantificación de proteínas

Métodos de identificación de proteínas. Utilización de motores de búsqueda. Análisis de complejos
macromoleculares. Cuantificación de proteínas: métodos con y sin marcaje. Proteómica dirigida
(SRM/MRM). Análisis de redes de interacción y rutas metabólicas.
Profesor Manuel Sánchez del Pino

VOLUMEN DE TRABAJO (HORAS)

ACTIVIDADES PRESENCIALES

Actividad Horas
Teoría 17,00
Prácticas en aula 7,00
Otras actividades 3,00
Aula informática 3,00

Total horas 30,00

ACTIVIDADES NO PRESENCIALES

Actividad Horas
Asistencia a otras actividades 0,00
Elaboración de trabajos individuales o en grupo 0,00
Estudio y trabajo autónomo 0,00
Preparación de clases 0,00
Preparación de actividades de evaluación 45,00
Resolución de casos prácticos 0,00

Total horas 45,00

METODOLOGÍA DOCENTE

Las siguientes metodologías docentes serán utilizadas para las actividades de este módulo:

1. Clases teóricas. Basadas en el método expositivo /lección magistral y en el estudio de casos
2. Laboratorio. Visita a los Servicios de Genómica y Proteómica (SCSIE) en grupos reducidos, para 

conocer de primera mano el funcionamiento de los equipos de secuenciación, espectrometría de
masas y electroforesis bidimensional.

3. Presentación de casos prácticos e interpretación de resultados.
4. Tutorías personales. Ayudar y guiar a los estudiantes en relación con los problemas que surjan 

durante el desarrollo de las actividades presenciales y no presenciales.

y no presenciales.

EVALUACIÓN
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1. Prueba escrita con tres partes, cada una de 45 minutos de duración. Una de las preguntas
corresponderá a la resolución de algún caso práctico. La nota del examen será la media de las 3 partes.
Será condición indispensable para superar la asignatura conseguir al menos una puntuación de 3 sobre 10
en cada parte. Esta prueba supone en 95% de la nota global de la asignatura.

   En segunda convocatoria se guardarán las notas iguales o superiores a 5 en la prueba escrita de la
primera convocatoria si el/la estudiante lo considera oportuno.

2. Participación en las visitas a los Servicios de Secuenciación y Proteómica del SCSIE: Cada visita supone
el 2,5% de la nota de la asignatura.
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