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DESCRIPCIÓN DE LA ASIGNATURA

De manera general se pretende que los alumnos consigan con esta asignatura la adquisición de los conceptos

básicos que fundamentan las modernas Genómica y Proteómica. Estas disciplinas tienen por objetivo el estudio

global del Genoma y del Proteoma. El Genoma se define como la información genética común a todas las células

del organismo, y el Proteoma, que constituye la expresión del Genoma, como el conjunto de proteínas que se

expresan e interaccionan entre sí en unas condiciones dadas y que da a cada célula su carácter individual.

Esta asignatura se encuentra dentro del Módulo de Herramientas Biotecnológicas y de la Materia Tecnologías

avanzadas de formación biotecnológica. Estas nuevas disciplinas dentro de la Biología y la Genética Molecular

tienen por objetivo el estudio global del Genoma y del Proteoma desde diferentes puntos de vista: estructural,

funcional y evolutivo.

El alumno adquirirá una visión de cómo se ha secuenciado el genoma de diferentes especies, con especial

referencia al genoma humano, así como todo el desarrollo tecnológico y bioinformático que esto ha conllevado.

Se hará hincapié en las consecuencias sociales, éticas y médicas que tiene el proyecto Genoma Humano. Así

mismo, se dará una visión de los proyectos actuales de resecuenciación del genoma y del proyecto HapMap para

el estudio de las variaciones de la secuencia del genoma a nivel individual, y las consecuencias de dichos

abordajes desde puntos de vista social y médico. Por otro lado se espera que el alumno aprenda los conceptos

básicos que sustentan el conjunto de técnicas que fundamentan la moderna Proteómica.

Además, el alumno debe adquirir la capacidad y destreza para interpretar los resultados obtenidos por estas

tecnologías y para plantearse las estrategias experimentales adecuadas para resolver problemas relacionados

con el estudio de las proteinas desde una perspectiva global.

Finalmente, se pretende que los alumnos conozcan las nuevas técnicas surgidas en años recientes así como la

revisión de las mejoras aplicadas a las técnicas clásicas en Biología Molecular.

Esta asignatura se encuentra dentro del Módulo de Herramientas Biotecnológicas y de la Materia Tecnologías

avanzadas de formación biotecnológica. Estas nuevas disciplinas dentro de la Biología y la Genética Molecular

tienen por objetivo el estudio global del Genoma y del Proteoma desde diferentes puntos de vista: estructural,

funcional y evolutivo.

El alumno adquirirá una visión de cómo se ha secuenciado el genoma de diferentes especies, con especial

referencia al genoma humano, así como todo el desarrollo tecnológico y bioinformático que esto ha conllevado.

Se hará hincapié en las consecuencias sociales, éticas y médicas que tiene el proyecto Genoma Humano. Así

mismo, se dará una visión de los proyectos actuales de resecuenciación del genoma y del proyecto HapMap para

el estudio de las variaciones de la secuencia del genoma a nivel individual, y las consecuencias de dichos

abordajes desde puntos de vista social y médico. Por otro lado se espera que el alumno aprenda los conceptos

básicos que sustentan el conjunto de técnicas que fundamentan la moderna Proteómica.

Además, el alumno debe adquirir la capacidad y destreza para interpretar los resultados obtenidos por estas

tecnologías y para plantearse las estrategias experimentales adecuadas para resolver problemas relacionados

con el estudio de las proteinas desde una perspectiva global.

Finalmente, se pretende que los alumnos conozcan las nuevas técnicas surgidas en años recientes así como la

revisión de las mejoras aplicadas a las técnicas clásicas en Biología Molecular.

OBJETIVO

El objetivo general de la asignatura es el estudio de las técnicas clásicas y, fundamentalmente, de las técnicas y

procedimientos más actuales que se utilizan en el estudio e investigación del genoma y del proteoma, que permita

adquirir una visión completa, integrada, social y actual de las disciplinas de Genómica y de Proteómica; a la vez

que pretende mostrar sus aplicaciones en los campos biotecnológico, farmacéutico, médico y agrícola. Al mismo
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tiempo, se fomentará la capacidad de análisis, síntesis y deducción correspondiente a esta asignatura, lo que

permitirá, gracias a la discusión de trabajos científicos novedosos  y al manejo y búsqueda de información

científica en bases de datos disponibles en la red como fuentes de información de estas disciplinas,  adquirir una

capacidad analítica y crítica de nuevos resultados o descubrimientos científicos.

El objetivo general de la asignatura es el estudio de las técnicas clásicas y, fundamentalmente, de las técnicas y

procedimientos más actuales que se utilizan en el estudio e investigación del genoma y del proteoma, que permita

adquirir una visión completa, integrada, social y actual de las disciplinas de Genómica y de Proteómica; a la vez

que pretende mostrar sus aplicaciones en los campos biotecnológico, farmacéutico, médico y agrícola. Al mismo

tiempo, se fomentará la capacidad de análisis, síntesis y deducción correspondiente a esta asignatura, lo que

permitirá, gracias a la discusión de trabajos científicos novedosos  y al manejo y búsqueda de información

científica en bases de datos disponibles en la red como fuentes de información de estas disciplinas,  adquirir una

capacidad analítica y crítica de nuevos resultados o descubrimientos científicos.

Los fines especficos de la asignatura son:

- Visión histórica de los avances tecnológicos que han permitido la aparición de esta nueva parte del conocimiento

de la Biología.

- Conocimiento de las herramientas necesarias para la recopilación de información (métodos estadísticos, etc).

- Conocimiento de las nuevas aplicaciones que se derivan de los avances tecnológicos a partir de la Genómica.

- Conocimiento de las técnicas específicas y sus aplicaciones.

- Manejo de la información a nivel informático de las bases de datos actuales.

- Conocer los fundamentos básicos que sustentan la reactividad química de las proteínas en relación con las

aproximaciones experimentales usadas en Proteómica.

- Entender cómo funcionan los diferentes tipos de espectrómetros de masas a la hora de analizar proteínas.

- Conocer cómo se comportan los péptidos y las proteínas al ser analizados y fragmentados en un espectrómetro

de masas.

- Aprender a interpretar espectros de masas, incluyendo espectros de fragmentación.

- Conocer el conjunto de tecnologías y las estrategias experimentales usadas para el análisis y cuantificación

masivas de proteínas.

- Aprender a interpretar los resultados de identificación y cuantíficación masiva desde un punto de vista biológico,

estadístico y bioinformático.

- Conocer el estado del arte de la tecnología, incluyendo avances en métodos para identificar modificaciones

postraduccionales, interacciones entre proteínas y otras técnicas avanzadas.

CONOCIMIENTOS PREVIOS
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El alumno que accede a la asignatura debería de tener una buena formación básica sobre la naturaleza y función

de las proteínas y ácidos nucleicos. Por tanto, deberían tener unos conocimientos sólidos en Bioquímica, Biología

molecular y en Genética.

Es, asimismo, muy conveniente que el alumno posea un buen nivel de inglés que le permita hacer un seguimiento

de la bibliografía específica de la asignatura así como del material proporcionado en las clases.

El alumno que accede a la asignatura debería de tener una buena formación básica sobre la naturaleza y función

de las proteínas y ácidos nucleicos. Por tanto, deberían tener unos conocimientos sólidos en Bioquímica, Biología

molecular y en Genética.

Es, asimismo, muy conveniente que el alumno posea un buen nivel de inglés que le permita hacer un seguimiento

de la bibliografía específica de la asignatura así como del material proporcionado en las clases.

CONTENIDOS

•GENÓMICA 
 
TEMA 1: Introducción a la genómica. Definición y conceptos generales. Era de las “ómicas”. Áreas de estudio de la
genómica. Cromosoma Procariótico. Cromosoma eucariótico.

TEMA 2: Mapeo. Mapas genéticos. Mapas físicos. Integración de mapas.

TEMA 3: Secuenciación. Método Sanger clásico. Método jerárquico y shotgun. Nuevos métodos de secuenciación
masiva (NGS). Short reads: Pirosequenciación,por sintesís, ligación, ion-torrent. Long reads: SMRT y
Nanopore. Aplicaciones y desafíos de la secuenciación masiva. Flujo de trabajo en proyectos de secuenciación
masiva. Anotado de genes y Ontología Génica. Proyecto(s) genoma humano. 
 
TEMA 4. Genómica funcional I (DNA). Comprendiendo enfermedades genéticas humanas. Cromosomopatias y
CGH. Enfermedades monogénicas, clonajes funcionales, posicionales y análisis de ligamiento. Enfermedades
complejas, análisis no paramétricos, desequilibrio de ligamiento y estudios de asociación. GWAS. Proyecto
ENCODE y técnicas genómicas utilizadas. 
 
TEMA 5. Genómica funcional II (RNA). Proyecto Genecode y derivados. Transcriptómica de genes no codificantes y
codificantes. Estudios de expresión génica mediante librerías ESTs, SAGE, microarrays y RNAseq.

TEMA 6. Epigenómica. Técnicas para el estudio de la metilación del ADN, modificación de histonas, complejos
remodeladores y ncRNAs. Epitranscriptómica.
 
TEMA 7. Single-cell y spatial sequencing: ejemplos en transcriptómica y epigenómica. 
 
TEMA 8. Metagenómica. Análisis genómico de ecosistemas microbianos y sus aplicaciones. 
 
TEMA 9. Aplicaciones de la genómica. Farmacogenómica. Paleogenómica.
 
TEMA 10. Perspectivas de futuro.

 
 
•PROTEÓMICA
TEMA 1.- Introducción a la Proteómica. Concepto de Proteómica. Perspectiva histórica. Perspectiva tecnológica.
Separación de proteínas. Análisis de Proteínas. Interpretación de resultados. (JV)
TEMA 2.- Química de Proteínas y Proteómica. Fundamentos de la reactividad química de las proteínas.
Propiedades químicas de los aminoácidos. Punto Isoeléctrico de las Proteínas. Cálculo del punto isoeléctrico.
Reacciones de interés en Proteómica.
TEMA 3.- Estrategias experimentales en Proteómica. Electroforesis monodimensional SDS-PAGE. Electroforesis
bidimensional 2D-IEF-SDS-PAGE. Técnicas para la preparación de geles bidimensionales. DIGE. Tratamiento de
datos de electroforesis bidimensional
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TEMA 4.- Interpretación de espectros de masas. Resolución. Precisión. Envoltura isotópica. Cálculo de la envoltura
isotópica. Deconvolución de cargas.
TEMA 5.- Fundamentos de espectrometría de masas. Métodos de ionización suave. MALDI. Electrospray.
Analizadores. TOF. Cuadrupolo. Trampa iónica. Trampa lineal. FT. Orbitrap. Acoplamiento de ionizadores y
analizadores
TEMA 6.- Identificación de proteínas en geles I. Técnicas de digestión en gel. MALDI-TOF y Peptide mass
fingerprinting. Motores de búsqueda. Interpretación de resultados.
TEMA 7.- Mecanismo molecular de la fragmentación de péptidos. Series de fragmentación. Nomenclatura de
Roepstorf-Fohlman. Reglas de fragmentación. Interpretación de espectros MS/MS de péptidos. Identificación de
péptidos en bases de datos a partir de espectros MS/MS. Motores de búsqueda, puntuaciones y tasa de error.
Caracterización de modificaciones postraduccionales
TEMA 8.- Espectrómetros de masas en tándem (MS/MS). Triple cuadrupolo. Cuadrupolo-TOF. Trampa iónica y
lineal. TOF-TOF.. Tipos de fragmentación. CID. LIFT. ETD. Fragmentación múltiple. Modos de barrido. Parent
scan. Neutral loss scan. Identificación de proteínas en geles mediante cromatografía líquido-masas y
fragmentación.
TEMA 9.- Proteómica de Segunda Generación. Escuela europea y escuela americana. Cromatografía
multidimensional. Análisis masivo de proteomas mediante segunda generación.
TEMA 10.- Proteómica de expresión diferencial mediante técnicas de segunda generación. Dilución isotópica
estable. Métodos químicos: ICAT. ItraQ. Métodos metabólicos: SILAC. Métodos enzimáticos: 18O. Determinación
de cambios de expresión diferencial.
TEMA 11.- Aplicaciones de la proteómica en biomedicina. Clases Prácticas Proteómica 1.- Química de proteínas y
punto isoeléctrico (DP) 2.- Deconvolución de espectros de masas (EB) 3.- Cálculo de la envoltura isotópica (EB) 4.-
Identificación de proteínas mediante mapeo peptídico (PMF) (AM) 5.- Interpretación de espectros MS/MS de
péptidos (PM) 6.- Caracterización de modificaciones postraduccionales (PM) 7.- Identificación de péptidos en
bases de datos por MS/MS (MT)
 

ACTIVIDADES FORMATIVAS

Clases teóricas expositivas participativas
Seminarios, mesas redondas, talleres, tutorías, debates
Clases prácticas: ejercicios, casos prácticos y/o trabajo experimental llevado a cabo en el laboratorio.
Estudio autónomo
Tutorías
Evaluación
 

DISTRIBUCIÓN DE LOS TIEMPOS DE TRABAJO

ACTIVIDAD PRESENCIAL TRABAJO AUTÓNOMO/ACTIVIDAD NO
PRESENCIAL

60   horas 90   horas

Clase expositiva participativa

Clases prácticas: ejercicios, casos prácticos y/o trabajo

experimental llevado a cabo en el laboratorio.

Evaluación

Seminarios, mesas redondas, talleres, tutorías, debates,

etc.

Estudio autónomo: estudio teórico y preparación de

las actividades presenciales.

COMPETENCIAS

Competencias básicas
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Que los estudiantes hayan demostrado poseer y comprender conocimientos en un área de estudio que parte de la

base de la educación secundaria general, y se suele encontrar a un nivel que, si bien se apoya en libros de texto

avanzados, incluye también algunos aspectos que implican conocimientos procedentes de la vanguardia de su

campo de estudio

Que los estudiantes sepan aplicar sus conocimientos a su trabajo o vocación de una forma profesional y posean

las competencias que suelen demostrarse por medio de la elaboración y defensa de argumentos y la resolución

de problemas dentro de su área de estudio

Que los estudiantes tengan la capacidad de reunir e interpretar datos relevantes (normalmente dentro de su área

de estudio) para emitir juicios que incluyan una reflexión sobre temas relevantes de índole social, científica o ética

Que los estudiantes puedan transmitir información, ideas, problemas y soluciones a un público tanto

especializado como no especializado

Que los estudiantes hayan desarrollado aquellas habilidades de aprendizaje necesarias para emprender estudios

posteriores con un alto grado de autonomía

Competencias generales

Conocer las aplicaciones de la biotecnología en los campos sanitario, alimentario, agrobiotecnológico,

medioambiental y químico.

Comprender las implicaciones sociales, económicas y ambientales de la actividad profesional.

Comprender las implicaciones éticas de la actividad profesional y personal.

Habilidad para trabajar en equipo y gestionar grupos.

Adquirir la capacidad de pensamiento analítico, sintético, reflexivo, crítico, teórico y práctico.

Capacidad para la resolución de problemas y la toma de decisiones.

Reconocer la mutua influencia entre ciencia, sociedad y desarrollo tecnológico para procurar un futuro sostenible.

Desarrollar la capacidad y el compromiso del propio aprendizaje y desarrollo personal.

Desarrollar la capacidad de búsqueda, asimilación, análisis, síntesis y relación de información.

Desarrollar hábitos de comunicación oral y escrita.

Competencias específicas

Conocer y comprender la aplicabilidad de técnicas multidisciplinares que incluyen conceptos de química de

proteínas, espectrometría de masas, tratamiento y manipulación de proteínas, bioestadística y bioinformática.
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Comprender el fundamento y las aplicaciones de los microarrays en biotecnología.

Conocer y saber aplicar las nuevas técnicas genómicas a los campos de medicina, biología, farmacia y

agricultura.

Conocer el conjunto de tecnologías y estrategias experimentales usadas para el análisis y cuantificación masiva

de proteínas.

Desarrollar hábitos de pensamiento riguroso.

Capacidad de comunicar de forma oral y escrita los conocimientos adquiridos.

Saber aplicar los conocimientos teóricos adquiridos a la resolución de problemas y casos prácticos relacionados

con las distintas materias.

RESULTADOS DE APRENDIZAJE

Describe el estudio del genoma y el proteoma, así como su integración a nivel global en los procesos célulares.

Explica la multidisciplinaridad de dichas materias, integrando los datos aportados por varias disciplinas

tradicionales.

Describe los métodos de estudio más utilizados actualmente en Genómica y Proteómica.

Discute las aportaciones científicas a los campos de la Genómica y la Proteómica.

Utiliza la bioinformática manejando las bases de datos derivadas de ambas disciplinas.

Describe la visión post-genómica (el estudio del funcionamiento celular y desarrollo de los organismos a partir del

estudio del Genoma y de la Genómica Funcional).

Resuelve problemas o cuestiones prácticas relacionadas con las técnicas proteómicas y genómicas descritas.

SISTEMA DE EVALUACIÓN DEL APRENDIZAJE

1. Sistema de evaluación ordinario.
El sistema de evaluación global de la asignatura será: Evaluación del contenido teórico de la materia 80 %
Evaluación de seminarios: realización y presentación de ejercicios, estudio de casos, debates, tutorías 20 %
Para la evaluación de la asignatura se tendrá en cuenta el rendimiento del alumno en todas las actividades
propuestas a lo largo de curso.
La nota final de cada parte vendrá dada por la suma ponderada por porcentajes de la nota del examen teórico y de
la nota obtenida en las actividades propuestas por cada profesor en cada parte de la asignatura. En convocatoria
ordinaria la nota final de la asignatura vendrá dada por la media obtenida en el examen final de Genómica y de
Proteómica individuales y  será considerada como la definitiva para la asignatura (Genómica Y Proteómica),
siempre y cuando ambas partes de la asignatura hayan sido superadas con un mínimo. Si los profesores de la
asignatura consideraran que alguna de ellas no ha sido superada adecuadamente con este mínimo (que se
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determinará tras hacer una evaluación de la distribución de las notas en el grupo), la asignatura quedará
suspendida sin hacer la media. No obstante, se guardará para la convocatoria extraordinaria la nota de aquella
parte de la asignatura, Genómica o Proteómica, que haya sido superada con ese mínimo en la convocatoria
ordinaria.
2. Sistema de evaluación alternativo.
En el caso de repetir la asignatura no se guardará la nota de Genómica o de Proteómica en el caso de tener una
parte aprobada.
Los alumnos en 2º o sucesivas matrículas deben contactar con el profesor para solicitar acogerse al sistema
alternativo, que será definido por el profesor.
CRITERIOS DE CORRECCIÓN ORTOGRÁFICOS (Pautas PAU LOE 2009/10): Cada fallo en la ortografía restará
0.25 puntos de la calificación final del ejercicio y los fallos en las tildes 0.15 puntos, hasta un máximo de 3 puntos
en ambos casos. La misma falta repetida será tenida en cuenta una única vez. La reiteración de faltas de ortografía
podrá suponer incluso la calificación de suspenso. Se penalizarán abreviaturas, errores sintácticos, gramaticales…
con la resta de 0.15 puntos.
Las conductas de plagio, así como el uso de medios ilegítimos en las pruebas de evaluación, serán sancionados
conforme a los establecido en la Normativa de Evaluación y la Normativa de Convivencia de la universidad.
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