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Nombre: Tecnologias 6micas

Ciclo: Master Universitario Oficial / Postgrado Doctorado
Créditos ECTS: 3

Curso académico: 2026-27

TITULACIONES

Titulacion Centro Curso Periodo
2210 - Master Universitario en Investig. en o L Primer
; : o Facultat de Ciéncies Biologiques 1 ;
Biologia Molecular, Celular y Genética cuatrimestre
Primer

3173 - Doct. en Biomedicina y Biotecnologia Escola de Doctorat i
cuatrimestre

MATERIAS

Titulacion Materia Caracter

2210 - Master Universitario en Investig. en
Biologia Molecular, Celular y Genética
3173 - Doct. en Biomedicina y Biotecnologia

Tecnologias dmicas OBLIGATORIA

COORDINACION

GIL GARCIA ROSARIO

La materia "Técnicas Omicas" se estudia en el primer cuatrimestre del Master de Investigacion en Biologia
Molecular, Celular y Genética en la Universitat de Valencia. Se trata de una asignatura obligatoria, por lo
que debera ser cursada por todos los estudiantes.

Las tecnologias dmicas ocupan desde finales del siglo pasado un papel puntero en buena parte de los
descubrimientos cientificos en los campos de la Biologia que abarca este Master. El término Gendmica fue
acufiado en 1986 para hacer referencia a la subdisciplina de la Genética dedicada al estudio de la
cartografia, secuenciacion y andlisis de las funciones de genomas completos. Con posterioridad se ha
extendido el sufijo "dmica" a muchas otras disciplinas que tienen en comun ser globalizadoras y utilizadas
en todos los campos de la Biologia actual. Dado que una buena parte del contenido de estas ciencias
Omicas es metodolégico y que la mayor parte de los posibles estudiantes ya deben poseer conceptos
basicos sobre ellas la presente asignatura se enfoca principalmente al estudio de las metodologias
empleadas y de las aplicaciones que tienen en este momento en la investigacion en Biologia Molecular,
Celular, Genética y Microbiologia.

ecular, Celular, Genética y Microbiologia.
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CONOCIMIENTOS PREVIOS

RELACION 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 / RESULTADOS DE APRENDIZAJE

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

Disefiar experimentos para abordar analisis de poblaciones celulares, expresion génica, cuantificacion de
mMRNAs o proteinas.

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

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 aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad de resolucion de
problemas en entornos nuevos o poco conocidos dentro de contextos mas amplios (o multidisciplinares)
relacionados con su area de estudio.

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

Ser capaces de acceder a herramientas de informacién en otras areas del conocimiento y utilizarlas
apropiadamente.

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

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

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

Ser capaz de interpretar los resultados derivados de la aplicacién de las nuevas técnicas 6micas en
biologia molecular y celular.

DESCRIPCION DE CONTENIDOS
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1. Introduccion

La era de las ciencias 6micas. 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 ultrasecuenciacién (HTS). Tercera generaciéon de HTS. Ensamblaje de genomas
completos. Anotacion y analisis funcional de genomas. Metagenomica y Metatranscriptomica.
Profesora Rosario Gil

3. Métodos de analisis de la expresion génica global

Comparacion 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 organizacion funcional de los genomas eucarioticos.
Ultrasecuenciacion para estudios transcriptomicos. ChlP-chip y ChIP-seq.

Profesor José Garcia Martinez

4. Estudios fenotipicos globales
Fendmica. Colecciones de mutantes por delecién o apagado con iRNA. Colecciones de fusiones génicas.

Técnicas de analisis de los estudios fenotipicos.
Profesor José Garcia Martinez

5. Preparacion y separacion de muestras en Protedmica
Preparacion de muestras para su analisis por técnicas protedmicas. Técnicas de separacién de péptidos y

proteinas. Protedmica Bottom-up y Top-down.
Profesor Manuel Sanchez del Pino

6. Espectrometria de masas: instrumentacion y procedimientos
lonizacion de muestras bioldgicas y tipos de analizadores de masas. Fragmentacion y secuenciaciéon de

novo de péptidos. Experimentos de LC-MS/MS y métodos de adquisicion de datos en protedmica.
Profesor Manuel Sanchez del Pino
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7. Identificacién y cuantificacion de proteinas

Métodos de identificacion de proteinas. Utilizacion de motores de busqueda. Andlisis de complejos
macromoleculares. Cuantificacién de proteinas: métodos con y sin marcaje. Proteémica dirigida
(SRM/MRM). Andlisis de redes de interaccion y rutas metabdlicas.

Profesor Manuel Sanchez del Pino

VOLUMEN DE TRABAJO (HORAS)

ACTIVIDADES PRESENCIALES
Actividad Horas
Teoria 17,00
Practicas en aula 7,00
Otras actividades 3,00
Aula informadtica 3,00
Total horas 30,00
ACTIVIDADES NO PRESENCIALES
Actividad Horas
Asistencia a otras actividades 0,00
Elaboracion de trabajos individuales o en grupo 0,00
Estudio y trabajo autbnomo 0,00
Preparacion de clases 0,00
Preparacion de actividades de evaluacion 45,00
Resolucién de casos practicos 0,00
Total horas 45,00

METODOLOGIA DOCENTE

Las siguientes metodologias docentes seran utilizadas para las actividades de este modulo:

1. Clases tedricas. Basadas en el método expositivo /leccion magistral y en el estudio de casos

2. Laboratorio. Visita a los Servicios de Gendémica y Protedmica (SCSIE) en grupos reducidos, para
conocer de primera mano el funcionamiento de los equipos de secuenciacion, espectrometria de
masas Yy electroforesis bidimensional.

Presentacion de casos practicos e interpretacion de resultados.

Tutorias personales. Ayudar y guiar a los estudiantes en relacion con los problemas que surjan
durante el desarrollo de las actividades presenciales y no presenciales.

W

y no presenciales.

EVALUACION
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1. Prueba escrita con tres partes, cada una de 45 minutos de duracion. Una de las preguntas
correspondera a la resolucién de algun caso practico. La nota del examen sera la media de las 3 partes.
Sera condicion indispensable para superar la asignatura conseguir al menos una puntuacion de 3 sobre 10
en cada parte. Esta prueba supone en 95% de la nota global de la asignatura.

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

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