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La gestion del conocimiento en biologia es el terreno de la bioinformatica, e incluye tanto la formalizacién de la informacién
obtenida como su organizacién en bases de datos adecuadas, la extraccién de relaciones entre la informacion dispersa, el
modelado de los procesos biolégicos y la generacion de hipétesis para sustentar nuevas aproximaciones experimentales.
Desde un punto de vista técnico, la bioinformatica utiliza métodos computacionales (el propio desarrollo de métodos en
esta area se suele denominar biologia computacional) y recibe aportaciones de las matematicas, la fisica y la ingenieria
informatica. Sin embargo, desde el punto de vista de los objetivos, la bioinformatica es una rama de la biologia, como
pueden serlo la bioquimica o la microbiologia. En este caracter claramente interdisciplinario de la bioinformatica reside
tanto su fuerza como su debilidad: por una parte, la aplicacién de ideas traidas de otros campos produce constantemente

avances espectaculares; pero, por otra parte, es dificil desarrollar los programas de formacién adecuados.

Para darse cuenta de la importancia de la bioinformatica en la biologia actual, quizas sea suficiente decir que el método
mas citado en las publicaciones de esta area es Blast, un método computacional que busca e identifica secuencias de
proteinas y acidos nucleicos en bases de datos: es decir, la operacion técnica mas realizada por bidlogos es
computacional, y no experimental. De hecho, la interpretacion de cualquier experimento complejo en biologia requiere,
casi ineludiblemente, el analisis bioinformatico, algo especialmente obvio si se trata de experimentos masivos.

Capacidade de utilizar ferramentas Bioinformaticas a nivel de usuario

Capacidade de comprender a estrutura, e funcién das proteinas a nivel individual e da proteémica, asi como das técnicas necesarias para
analizaras e estudar as suUas interaccions con outras biomoléculas

Capacidade de comprender a estrutura, funcién e evolucién dos xenomas e aplicar as ferramentas necesarias para o seu estudio
Capacidade de analise e sintese de problemas biol6xicos en relacion coa Bioloxia Molecular, Celular e Xenética

Capacidade de toma de decisiéns para a resolucién de problemas: que sexan capaces de aplicar os cofiecementos tedricos e practicos
adquiridos na formulacién de problemas bioléxicos e a busca de soluciéns

Capacidade de xestién da informacién: reunir e interpretar datos, informacién e resultados relevantes, obter conclusiéns e emitir informes
razoados sobre cuestions cientificas e biotecnoldxicas

Capacidade de preparacion, exposicion e defensa dun traballo

Utilizar as ferramentas basicas das tecnoloxias da informacion e as comunicacions (TIC) necesarias para o exercicio da sta profesion e
para a aprendizaxe ao longo da suUa vida.

Valorar criticamente o cofiecemento, a tecnoloxia e a informacion dispofiible para resolver os problemas cos que deben enfrontarse.
Valorar a importancia que ten a investigacion, a innovacion e o desenvolvemento tecnoléxico no avance socioeconémico e cultural da

sociedade.
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Resultados da aprendizaxe

Resultados de aprendizaxe

Competencias do

titulo
Conocer el acceso a los principales canales de recursos Web de Bioinformatica AI3 BI3 | CM3
BI9
Conocer y manejar con propiedad la nomenclatura del area de Bioinformatica AI3 BI3 | CM3
BI9 | CM6
Ser capaz de desenvolverse de forma auténoma para encontrar informacién sobre los Al3 BI2 | CM3
distintos programas y sus parametros modificables y comprender las repercusiones en el BI3
resultado de los analisis BI9

Tener conocimientos bioinformaticos de cémo hacer una prediccion de las caracteristicas

unidimensionales de una proteina

Al3 Bl1 = CM3
Al9 Bl2 = CM6
Alll | BI3 & CM8

Ser capaz de realizar un prediccion sencilla de la estructura tridimensional de una proteina

Al3 BlI1 = CM3

basandose en datos y programas disponibles en la Web BI2 | CM6
BI3 | CM8
Conocer los métodos basicos de simulacion molecular y de cémo se utilizan para el estudio Al3 BI1 | CM3
de las proteinas BI2 | CM6
BI3 | CM8

Contidos

Temas

Subtemas

Bioinformatica

datos.

secuencias.

Recursos web e bases de datos en bioloxia molecular. Anélise e comparacién das

Alifiacién de secuencias. Localizacién de razéns. Xenes de Investigacion. nota

xenes. Proxecto xenoma Navegadores. Exemplos de aplicaciéns. A andlise dos

Modelado de Biomoléculas

tridimensionais.

Métodos ab initio. Valoracion de métodos de predicion.

Predicién das caracteristicas da estrutura da proteina. A obtencion de modelos

Modelaxe por homologada. Modelaxe enfiando ou por desefio homologada remoto.

Planificacion

Metodoloxias / probas

Competencias

Horas presenciais

Horas non
presenciais /

traballo auténomo

Horas totais

Sesion maxistral A3 A9 A1l 10 20 30
Seminario B3 B9 C6 C8 7 9
Précticas de laboratorio B1B2C3 22.5 315
Atencién personalizada 4.5 0 4.5

*Os datos que aparecen na taboa de planificacion son de caracter orientativo, considerando a heteroxeneidade do alumnado

Metodoloxias

Metodoloxias

Descricion

Sesién maxistral

aprendizaxe.

Presentacion oral complementada polo uso de medios audiovisuais para a transmision de cofiecementos e facilitar a

Seminario
profesor.

Técnica de traballo que ten como obxectivo a elaboracién de documentos PowerPoint e Word sobre un tema proposto polo

Practicas de

laboratorio

Metodoloxia que permite que os alumnos aprendan de forma eficaz a través de actividades practicas (demostracions,
simulaciéns, etc.) Teoria dun campo do cofiecemento a través do uso da tecnoloxia da informacion e comunicacions.
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Seminario A atencion persoal que se describe en relacién a estas metodoloxias concibense como momentos de traballo do alumno en
Préacticas de clase con profesor para implicar a participacion obrigatoria para o alumno.
laboratorio A forma eo momento en que se levara a cabo indicase en relacién a cada unha das actividades ao longo do curso de acordo

co plan de traballo do curso

Sesion maxistral A3 A9 A1l
Seminario B3 B9 C6 C8
Préacticas de B1B2C3
laboratorio

Se realizard una prueba para evaluar los conocimientos adquiridos durante la

realizacién de las clases magistrales.

A5, B2
Se evaluara el seminario realizado por el alumno teniendo en cuenta la capacidad
para la extraccion de lo mas relevante del total de la informacién conseguida, la

capacidad para trabajar en grupo y la capacidad para exponer en publico.

Con esta metodologia se evaluaran las competencias B1, B3 y B9
Se evaluara la asistencia regular y la participacién activa a las practicas de
laboratorio, asi como el boletin de respuestas elaboradas por los alumnos. Se

realizaran varias pruebas para evaluar los conocimientos adquiridos.

Con esta metodologia se evaluaran las competencias A5, B2

Podran optar a MH aquellos alumnos que se evallen en la primera oportunidad de Junio.

Os alumnos con dedicacion a tempo

parcial ou con exencién de asitencia poderan acordar as condicions especificas para a sta avaliacion cos profesores ao inicio do curso

ESTUDANTES CON MATRICULA SEMIPRESENCIAL:

Deberan pofierse en contacto

cos profesores da asignatura para posibilitar a realizacion das tarefas

Cualificacion
45

25

30

féra da organizacion habitual de materia.Poden non asistir as sesions maxistrais, o que non lles desculpa de cofiecer e estudar os contidos

impartidosPoden entregar os traballos solicitados en clases de teoria e practica, 2 dias despois que os de tempo completo
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BIOINFORMATICA ? Attwood, T.K. & D.J. Parry-Smith. 1999. Introduction to Bioinformatics. Addison Wesley
Longman Limited, Edimburgo. ? Baxevanis, A.D. & B.F. Francis Oullette (Eds.). 2002. Bioinformatics. A practical guide
to the analysis of genes and proteins. 2nd Ed.Wiley-Interscience.? Bishop, M. 1999. Bioinformatics. Taylor & Francis,
UK.? Claverie, J.M. and C. Notredame. 2003. Bioinformatics for dummies. Wiley Publishing, Inc.? Gibas, C.y P.
Jambeck. 2001. Developing Bioinformatics Computer Skills. O'Reilly? Higgins, D. y W. Taylor. 2000. Bioinformatics:
Sequence, structure and databanks. Oxford University Press.? Higgs, P. & T.K. Attwood 2005. Bioinformatics and
molecular evolution. Blackwell Publishing.? Kanehisa, M. 2000. Post-genome informatics. Oxford University Press? Li,
W-H. 1999. Molecular evolution. Sinauer Associates Inc., Massachusetts, 2nd. Ed.? Mount, David W. 2001.
Bioinformatics. Sequence and Genome Analysis. Cold Spring Harbor Laboratory Press.? Nei, M. y S. Kumar. 2000.
Molecular Evolution and Phylogenetics. Oxford University Press.? Pevsner, J. 2003. Bioinformatics and Functional
Genomics. John Wiley & Sons, Inc.? Rashidi, H.H. and L.K. Buehler. 2000. Bioinformatics Basics. Applications in
Biological Science and Medicine. CRC Press, Boca Raton.? Salzberg, S., D. Searls, and S. Kasif (Eds). 1998.
Computational Methods in Molecular Biology. Elsevier Science.? Swindell, S.R., R.R. Miller y G.S.A. Myers. 1997.
Internet for the Molecular Biologist. Horizon Scientific Press, Norfolk, UK.? Tisdall, J. 2001. Beginning Perl for
Bioinformatics. O'ReilyMODELADO DE BIOMOLECULAS ? Bnaszak,L. J. 2000. Foundations of structural biology.
Academic Press. ? Bourne, P. E., Weissig,H. 2003. Structural Bioinformatics. John Wiley & Sons.? Branden,C. &
Tooze, J. 1998. INTRODUCTION TO PROTEIN STRUCTURE. 2nd editionGarland Publishing, Inc, New York . ?
Creighton,T. E. 1993. PROTEINS: STRUCTURES AND MOLECULAR PROPERTIES, 2nd edition. W.H.Freeman &
Company, New York .? Gémez-Moreno,C. & Sancho, J. (Coords). 2003. ESTRUCTURA DE PROTEINAS. Ariel
Ciencia, Barcelona . ? Lesk, A.M. 2000. INTRODUCTION TO PROTEIN ARCHITECTURE. THE STRUCTURAL
BIOLOGY OFPROTEINS. Oxford University Press, Oxford . ? Tramontano,A. 2006. Protein Structure Prediction.
Wiley-Vch.

Programas de visualizacién molecular: Rasmol: http://www.umass.edu/microbio/rasmol Swiss-PdbViewer:
http://www.expasy.ch/spdbv/ MOLMOL http://www.mol.biol.ethz.ch/wuthrich/software/molmol Cn3D
http://www.ncbi.nIm.nih.gov/Structure/CN3D/cn3d.shtml Chime http://www.umass.edu/microbio/chime Servidores de
prediccion e modelizaciéon: SWISS-MODEL http://expasy.ch/swissmod/ The PredictProtein Server
http://ww.embl-heidelberg.de/predictprotein/predictprotein.html Center for Molecular Modeling:
http://cmm.info.nih.gov/modeling/ GRAMM: http://reco3.musc.edu/gramm/ PQS (Probable Quat. Structure):
http://msd.ebi.ac.uk/services/quaternary/quaternary.htmil

Técnicas Moleculares/610441002
Dinamica e Estructura de Proteinas/610441011
Prote6mica/610441013

Xendmica/610441014

Traballo de Master/610441022



