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1.1.Recomendaciones para cursar esta asignatura

Para cursar con aprovechamiento esta asignatura se recomienda

* Haber cursado Bioquimica, Biologia Molecular y Estructura de Macromoléculas, asi como haber cursado o estar
cursando simultaineamente Ingenieria Genética.

* Realizar un trabajo regular y continuado a lo largo del curso, participando activamente en las clases y tutorias, y
realizando los casos propuestos en el aula de informatica.

* Consultar libros especificos relacionados con la asignatura, ademas del material especifico suministrado por el
profesor.

1.2.Actividades y fechas clave de la asignatura

La asignatura pertenede al Médulo Fundamental y es cuatrimestral del segundo cuatrimestre de tercer curso del Grado.

Para aquellos alumnos matriculados los horarios y fechas de clases teéricas (Unico grupo, febrero-marzo) y sesiones en
aula de informética (4 grupos, dos blogues de 5 sesiones de 4 hr por grupo entre febrero-mayo) se haran publicos a
través del TABLON DE ANUNCIOS DEL GRADO en moodle y en el moodle de la asignatura. Dichas vias seran también
utilizadas para comunicar a los alumnos matriculados su distribucion por grupos de practicas confeccionada desde la
Coordinacion del Grado.

Unas fechas provisionales se podran consultar en la pagina web de la Facultad de Ciencias en la seccion
correspondiente del Grado en Biotecnologia: https://ciencias.unizar.es/grado-en-biotecnologia . En dicha web se podran
consultar también las fechas de examenes en el apartado Grado en Biotecnologia.

2.lnicio
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2.1.Resultados de aprendizaje que definen la asignatura

» Conocer, utilizar y extraer informacion de las principales bases de datos de biomoléculas.

« Construccidn e interpretacion de alineamientos mdltiples de secuencias.

» Construccion e interpretacion de arboles filogenéticos.

» Realizacién de analisis basicos de estructuras de proteinas y acidos nucleicos.

« Utilizacion de herramientas informaticas en el apoyo de diversas metodologias de Ingenieria Genética y Biologia
Estructural.

« Realizacién de simulaciones sencillas de interaccidén entre biomoléculas, prediccion de organizaciones cuaternarias
y modelado por homologia.

« Identificacion de metodologias computacionales de simulacion en el analisis de dinamica molecular y las
reacciones enzimaticas en biomoléculas.

2.2.Introducciodn

Esta asignatura tiene como objetivo introducir al estudiante en el uso de las herramientas informaticas mas habituales en
el estudio de biomoléculas y/o con aplicaciones en diversos campos de la Biotecnologia.

La superacion de la asignatura permitira al estudiante conocer y utilizar las principales bases de datos de contenido
biolégico disponibles en red, producir alineamientos multibles de secuencias, construir e interpretar arboles filogenéticos,
realizar andlisis basicos de estructuras de proteinas y acidos nucleicos, predecir estructuras tridimensionales y conocer
las herramientas para realizar simulaciones sencillas de dinamica molecular, interaccion molecular e, incluso, reacciones
bioquimicas.

3.Contexto y competencias

3.1.0bjetivos

El objetivo de esta asignatura es introducir a los estudiantes tanto en aspectos generales como concretos de las
pricnipales herramientas bio informaticas de uso habitual en Bioquimica, Biotecnologia y Bioinformatica y familiarizarles
con el potencial de una serie de metodologias computacionales que incluyen desde aquellas de uso general en los
campos de Bioquimica y Biotecnologia hasta métodos especializados en Biotecnologia Computacional.

3.2.Contexto y sentido de la asignatura en la titulacion

Esta asignatura se imparte en el segundo cuatrimestre del tercer curso del Grado en Biotecnologia y pertenece al
Médulo Fundamental. En este momento los alumnos ya disponen de un gran nimero de conocimientos metodolégicos y
tedricos y son conscientes de la ingente cantidad de informacion que es necesario procesar al trabajar con sistemas
biol6gicos.

Esta asignatura les permite conocer las bases de datos principales de biomoléculas asi como servidores en red para su

almacenamiento, bisqueda de informacién o analisis. En las clases magistrales y las practicas en el aula de informéatica

los alumnos adquiriran los conocimientos y destrezas basicas de esta materia. Con la elaboracién de un trabajo personal
individual los alumnos pondran en préctica los conocimientos adquiridos en un caso real de actualidad, que les permitira
ademas trabajar competencias transversales relacionadas con la busqueda de informacidn y su analisis critico, asi como
en la redaccién y comunicacion de contenidos cientificos.

3.3.Competencias
Al superar la asignatura, el estudiante sera capaz de:

« ldentificar las principales bases de datos de moléculas bioldgicas disponibles en la red.
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< Obtener informacion de dichas bases de datos e interpretarla en terminos bioquimicos y biotecnoldégicos.

 Utilizar el software mas habitual para el andlisis de secuencias de macromoléculas.

 Elegir y utilizar las herramientas adecuadas para obtener datos estructura-funcién de un molécula bioldgica a partir
de su secuencia.

« Utilizar el software mas habitual para analizar estructuras de macromoléculas depositadas en las bases de datos.

» Resolver problemas sencillos de modelado molecular, dinamica molecular, prediccion de interaccién entre
proteinas y prediccion de mecanismos de catalisis.

< Analizar e interpretar de forma critica la informacién obtenida.

< Transmitir por escrito conceptos béasicos acerca de los métodos estudiados y su aplicacion, asi como de los
resultados de un estudio concreto.

« Comunicar conclusiones a publicos especializados y no especializados de un modo claro y sin ambigliedades.

3.4.Importancia de los resultados de aprendizaje

La informacién que se deriva del empleo de distintos métodos bioinformaticos resulta cada vez mas relevante para el
manejo y analisis de datos en areas que implican a los organismos vivos, como son la Biotecnologia, la Bioquimica, y las
Biologias Estructural, Molecular y Celular, presentando aplicaciones relevantes para la utilizacién, prediccion y mejora de
sistemas bioldgios de cara a su uso en las distintas ramas de la Biotecnologia.

4 Evaluacion

El estudiante deberd demostrar que ha alcanzado los resultados de aprendizaje previstos mediante las siguientes
actividades de evaluacion

« Examen de Teoria. Exdmen al final del cuatrimestre. Las competencias especificas se evaluaran mediante
pruebas escritas que incluirdn una prueba de tipo test y otra que correspondera a la resolucién de cuestiones
tedricas cortas y/o ejercicios. Habitualmente: 50 preguntas test y 10 preguntas cortas (contribucién a la nota
60/40% respectivamente). Sera imprescindible puntuar 4.5 sobre 10 en cada uno de los apartados del examen para
gue estos promedien. Esta prueba se realizara en las fechas que la Facultad determine para tal fin durante los
periodos oficiales de examenes.

e Casos Practicos. Evaluacién continua durante la realizacién de los mismos. Asistencia obligatoria . El alumno
elaborara un pequefio informe de cada sesién practica que sera presentado el mismo dia de su realizacion a traves
de la plataforma moodle.

» Preparacién de un proyecto individual. Se evaluara el rigor en la obtencién de resultados, asi como la claridad y
coherencia en su presentacion y discusion en el informe que se presentard al profesor. El alumno dispondra de una
semana tras la finalizacién de las sesiones presenciales para su presentacion a través de la plataforma moodle. La
asistencia y realizacion es obligatoria.

« General. Hay que aprobar Teoria y Practicas (casos practicos + proyecto indidivual) independientemente.

< Alanotafinal de la asighatura contribuirdn: Examen de Teoria=50%, Casos Practicos=15% y Proyecto
Individual=35%.

« Para superar la asignatura sera imprescindible tener un 5 sobre 10 en cada uno de los apartados computables, y 5
sobre 10 en la nota global

Ademas de la modalidad de evaluacidén sefialada, aquellos alumnos que no acudieran a las sesiones practicas
obligatorias deberan realizar una prueba global, que juzgara la consecucién de los resultados del aprendizaje sefialados
anteriormente. Esta prueba consistira en la realizacion del Examen de Teoria en la misma fecha y horario que el resto de
sus comparfieros mas la de una prueba adicional en el aula de informética en las fechas que la Facultad determine
para tal fin.

El temario que los estudiantes deben utilizar para preparar las diferentes pruebas se encuentra en el apartado
"Programa” de esta misma guia docente.

5.Actividades y recursos
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5.1.Presentacion metodoldgica general

El proceso de aprendizaje se ha disefiado para que partiendo de una intensificacién de conocimientos tedéricos, el
alumno adquiera una orientacion eminentemente practica y aplicada en el aula de informética para el manejo de las
herramientas bioinformaticas.

Se pretende que en la medida de lo posible los alumnos sean capaces de elegir la herramienta bioinformatica que aplicar
a sus necesidades partiendo de los conocimientos teérico-practicos que han adquirido en la asignatura. Esta estrategia
se adapta incluyendo primero la realizacion de unas practicas generales que permitiran al alumno familiarizarse con
algunos métodos bioinformaticos, para posteriormente pasar a la resolucion tutorizada de un problema biogquimico real
gue supone, en definitiva, la parte mas aplicada de la asignatura y un modo de aproximar a los estudiantes a las
situaciones que confrontarian el dia a dia en el ambito de trabajo.

La asignatura tiene una orientacion fundamentalmente aplicada, las actividades que se proponen se centran en la
aplicacion de una serie de principios fundamentales a casos reales concretos, bien sea mediante el analisis del caso
proporcionado por el profesor e interpretacion desde el punto de vista biolégico, o la preparacién individual por parte del
alumno de un caso concreto que requiera de la aplicacion de una o varias de las herramientas tratadas en la asignatura.

5.2.Actividades de aprendizaje

CLASES MAGISTRALES

Presencial. 2 ECTS (20 hr). Presentan los conocimientos teéricos basicos de la asignatura. Se utilizaran proyecciones de
pantalla de ordenador, incluyendo prequefias animaciones, videos y navegaciones on-line. El material basico se
proporcionar a los alumnos a través de la plataforma semipresencial MOODLE de UNIZAR.

CLASES DE CASOS PRACTICOS

Presencial y obligatorio. 2 ECTS (20 horas). 5 sesiones de 4 horas en el aula de Informatica. El profesor repartira los
casos practicos a través de la plataforma de ensefianza semi-presencial. Se instruird al alumno en cémo debe disefar
sus busquedas y simulaciones e interpretar los resultados. Estas actividades permitirdn al alumno adquirir la capacidad y
destrezas necesarias para mas adelante analizar y resolver problemas particulares. El alumno sera capaz de disefiar
bldsquedas, analisis de datos y simulaciones de forma independiente y evaluar criticamente los resultados obtenidos.

PROYECTO INDIVIDUAL

Presencial y obligatorio. 2 ECTS (20 h). 5 sesiones de 4 horas en aula informatica para preparacion de un proyecto
supervisadas por un profesor. Cada alumno presentara, para su evaluacién, un informe de su proyecto segun la
extension y normativa que se indique en el guion proporcionado por el profesor para su realizacién. En esta actividad los
alumnos desarrollardn un caso concreto tutorizado de forma individual y después generaran un informe. El analisis de la
informacion debera conducir a la elaboracion de una presentacion estructurada que incluya Resultados, Discusion,
Conclusiones, y Bibliografia. Esta actividad estimulara a los alumnos a utilizar las distintas aplicaciones informaticas en
red que se han explicado en las clases te6ricas y utilizado en las sesiones de casos practicos para resolver un problema
particular. Estimulara la utilizacion por parte de los estudiantes de material cientifico en red y su interpretacion para la
presentacion de un informe donde deberan comunicar conclusiones y los conocimientos y razones Ultimas que las
sustentan.

5.3.Programa
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CLASES MAGISTRALES

Introduccion.
Bases de datos de secuencias de genes y proteinas. Introduccién y recuperacién de datos.
Alineamiento de secuencias.
Andlisis y comparacién de genomas. Metagenomas. Bases de datos de Transcriptémica.
Bases de datos de rutas metabdlicas
Arboles filogenéticos. CP1. Construcciéon de matrices de distancia y cladogramas.
Bases de datos de estructura de proteinas y acidos nucleicos. Introduccién de datos y aplicaciones de
visualizacion.
8. Bases de datos para proteGmica y para interactomica.
9. Quimioinformética: bases de datos de moléculas organicas.
10. Herramientas para el disefio de farmacos. QSAR, ADMET.
11. Servidores web: ¢como se hacen y cédmo funcionan?.
12. Bases de datos y servidores tematicos (de enfermedades, etc.).
13. Métodos de simulaciéon molecular.
14. Dinamica Molecular y Montecarlo. CP2. Simulaciones de plegamiento y estabilidad.
15. Métodos de prediccidn de estructuras de proteinas y acidos nucleicos.
16. Acoplamiento molecular ( docking ).
17. Métodos hibridos Mecéanica Cuantica/Mecanica Molecular (QM/MM). CP3: Simulaciones de reacciones
enzimaticas.
CLASES DE CASOS PRACTICOS
» Caso 1: Recuperacién de secuencias, alineamiento de secuencias y construccion de un arbol filogenético.
» Caso 2: Amplificacion y clonaje de genes in silico .
« Caso 3: Andlisis estructural: relacion estructura-funciéon de una enzima.
» Caso 4: Acoplamiento molecular para el disefio de un farmaco.
« Caso 5. Confeccién de un script de andlisis.

NogaprwdE

PROYECTO INDIVIDUAL

Desarrollo de un proyecto individual tutorizado sobre un caso de estudio real y presentacion de los resultados del estudio
en un informe.
5.4.Planificacion y calendario

El periodo de clases tedricas y de problemas coincidird con el establecido oficialmente. Consultar en:
https://ciencias.unizar.es/grado-en-biotecnologia .

El calendario y los grupos de practicas se estableceran de manera coordinada con el resto de materias a principio de
curso. El coordinador confeccionara los grupos de practicas a principio de curso con el objeto de no producir
solapamientos con otras asignaturas.

La asignatura se iniciara con las 20 horas de sesiones de clases magistrales (Febrero-Marzo).

A continuacion se realizaran la semana de Sesiones de Casos Practicos con 5 casos en el aula de informatica en 5
sesiones de 4 horas cada uno (Febrero-Abril).

Finalmente los alumnos dispondran de otra semana de 5 sesiones de 4 horas en el aula de informatica para la
preparacion del proyecto asistidos por el profesor, y de una semana mas para su finalizacion de forma individual
(Abril-Mayo).
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