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Dentro do Master en Bioloxia Molecular, Celular e Xenética, esta asignatura, ten como obxectivos cofiecer e manexar os
fundamentos tedricos e as aproximacions experimentais ao analise das propiedades fiscias e quimicsa das
macromoléculas bioléxicas, en especial as proteinas, co fin de relacionar as suas estruturas coa su funcién e actividade
bioléxica. Estudiaranse os conceptos necesarios para a descricion das estruturas, os métodos computacionais e

experimentais utilizados para o seu estudio e os fundamentos tedricos que os xustifican.

1. Modificaciéns nos contidos

Non hai modificaciéns nos contidos

2. Metodoloxias

*Metodoloxias docentes que se mantefien

Mantefiense todas &s metodoloxias

*Metodoloxias docentes que se modifican

Sesidn maxistral: pasara a impartirse a través de Teams. O profesor podera subir presentacions, mini-videos, clases
comentadas a plataforma de teledocencia e utilizar estas sesion para resolver cuestions ou dubidas

Practicas de laboratorio: As practicas de laboratorio poderanse substituir por videos, simulacions ou casos practicos. As
orientacions poderanse realizar a través da aula virtual.

Practicas a través de TIC: O alumno tera a sua disposicién un guién da practica que podera realizar pola sta conta e
entregar un informe final do traballo realizado. Todas as ferramentas a utilizar seran de acceso libre.

Proba mixta: Farase a través de Moodle. Mentres se esté a realizar a proba o alumno estara conectado via Teams coa
camara activa e o micréfono desconectado.

3. Mecanismos de atencién personalizada ao alumnado

Realizarase a través do correo electrénico, Teams ou foros de Moodle.

4. Modificaciéns na avaliaci6n

Non se propofien cambios na avaliacién

*Observacions de avaliacion:

A avaliacién sera online a través de Moodle e o seguimento do alumnado durante a proba farase mediante Teams.
5. Modificacions da bibliografia ou webgrafia

Non se propofien cambios na bibliografia ou webgrafia.
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Resultados da aprendizaxe

Resultados de aprendizaxe Competencias /

Resultados do titulo

Capacidade para comprender os conceptos e teorias relacionados coa dinamica das AI3 BI2 | CM3

proteinas nas células Al9 CM8

Familiarizacién coas fontes bibliograficas e informaticas onde se pode obter AI3 BI2 | CM2

informacién actualizada Al9 CM3

CM8

Cofiecer os sistemas para a determinacion de estruturas mediante difraccion de raios X Al9 BI2 | CM3

CM8

Cofiecer diferentes programas informaticos para a representacion de proteinas e o seu uso Al3 BI2 | CM3

Al9 CM8

Coriecer as técnicas para determinar interaccions entre proteinas e das proteinas con outras biomoléculas e ligandos. Al3 Bl4 | CM8
Al9

Capacidade de interpretar de modo critico os datos dunha publicacién dunha estrutura dunha proteina Al3 BI3 | CM2

Al9 CM3

Contidos

Temas

Subtemas

Clasificacion estrutural das proteinas.

Dominios de proteinas estruturais. Categorias de proteinas de acordo coa sua
estrutura tridimensional. Proteinas alfa. Alfa Proteina / beta. Proteinas Beta. Clases
estruturais de proteinas. Cath Clasificacion. SCOP Clasificacion. Clasificacién
DALI.Clasificacion SMART.

Criterios para a eleccion dun método de purificacion e
caracterizacion

preliminar.

Técnicas cromatograficas: xel filtracién, intercambio i6nico, afinidade, interaccion
hidrofébica. Estratexias de desinfeccion. Caracterizacion preliminar da conformacion
de proteinas: Apariciéon de compacidade. A estrutura secundaria e indicadores de
estrutura terciaria. Cuantificacion de proteinas.

Determinacién experimental da estructura de

proteinas mediante difraccion de rayos X.

Técnicas de cristalizacion. Ferramentas e estratexias para facer os datos
difraccion. A interpretacion dos difratogramas. A recollida de datos e modelo de
refinamento

molecular. Parametros para estimar modelo de converxencia. Modeling.

Interacciéns entre biomoléculas.

As interaccions de proteinas para a formacién de complexos con proteinas e outros
ligandos.

Métodos experimentais para determinar esas interaccions e sta estrutura. O método
de dobre hibrido. Método Split-ubiquitina. GST-pull-down. Traste. Ensaios de EMSA.

Ensaios chip. Outras metodoloxias

Planificacién

Metodoloxias / probas Competencias / Horas lectivas Horas traballo Horas totais
Resultados (presenciais e autbnomo
virtuais)
Sesién maxistral A9 C2 14 28 42
Précticas de laboratorio A9 B3 B2 B4 C8 4 6 10
Précticas a través de TIC A3 C3 3 5
Proba mixta A9 1 155 16.5
Atencidn personalizada 15 0 15

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

Metodoloxias

Metodoloxias

Descricion
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Sesién maxistral

Préacticas de

laboratorio

Précticas a través de
TIC
Proba mixta

Préacticas de
laboratorio

Practicas a través de
TIC

Préacticas de
laboratorio

Proba mixta

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

aprendizaxe

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 informacién e comunicacions.

TIC para ver modelos de estrutura de proteinas e experimentos de desefio de interaccion.

Combinacién de cuestions de multiple eleccion e preguntas curtas

A atencién persoal que se describe en relacion a estas metodoloxias concibense como momentos de traballo do alumno en
clase con profesor para implicar a participacion obrigatoria para o alumno.

A forma eo momento en que se levou a cabo indicase en relacién a cada unha das actividades ao longo do curso de acordo
co plan de traballo do curso

Para o alumnado con recofiecemento de dedicacion a tempo parcial e dispensa académica de exencion de asistencia, o

profesor adoptara as medidas que considere oportunas para non perxudicar a sta cualificacion.

Cualificacién

A9 B3 B2 B4 C8 Avaliarase a asistencia regular e a participacién activa nas practicas de laboratorio. 15
A9 Proba relativa a conocimientos tedricos e practicos. 75
A3 C3 Valorarase a asistencia e participacion activa. 10

Podran optar a MH os alumnos examinados na primeira oportunidade de Xufio.

Para o alumnado con recofiecemento de dedicacion a tempo parcial e

dispensa académica de exencion de asistencia, o profesor adoptara as medidas

que considere oportunas para non perxudicar a sta cualificacion.
Para 6s/as estudantes que soliciten a CONVOCATORIA ADIANTADA DE

DECEMBRO, aplicarase a normativa vixente, segundo a cal rixe a guia docente do

curso en vigor.

Implicaciéns do PLAXIO na cualificaciéon: Aplicarase a

normativa vixente, segundo a cal a realizacion fraudulenta das probas ou actividades

de avaliacién implicara directamente a cualificaciéon de suspenso.
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http://msd.ebi.ac.uk/services/quaternary/quaternary.html
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Recomendacions

Materias que se recomenda ter cursado previamente

Técnicas Moleculares/610441002
Bioloxia Celular Avanzada/610441003

Materias que se recomenda cursar simultaneamente

Proteinas Recombinantes e Inxenieria de Proteinas/610441013
Prote6mica/610441014
Bioinformatica e Modelado de Biomoléculas/610441021

Materias que contintdan o temario

Traballo de Master/610441023

Observacions

Programa Green Campus Facultade de CienciasPara axudar a conseguir unha contorna inmediata sustentable e cumprir co
punto 6 da "Declaracion Ambiental da Facultade de Ciencias (2020)",
os traballos documentais que se realicen nesta materia solicitaranse en formato

virtual e soporte informatico.

(*)A Guia docente é o documento onde se visualiza a proposta académica da UDC. Este documento é publico e non se pode modificar,
salvo casos excepcionais baixo a revision do érgano competente dacordo coa normativa vixente que establece o proceso de elaboracion

de guias
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