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OBJETIVO (S) :
Objetivo General:
Al final de la UEA el alumnado serd capaz de:
- Comprender, analizar y evaluar, tanto las bases de datos bioldgicos como
las herramientas 0% los métodos propuestos en la disciplina de 1la

bioinformdtica.

Objetivos Parciales:
Al final de la UEA el alumnado serd capaz de:

1. Comprender y evaluar el alcance de la rama de la bioinformdtica dedicada
al andlisis de bases de datos bioldgicos.

2. Analizar secuencias ARN, ADN, proteinas y otras biomoléculas, utilizando
las herramientas bioinformdticas principales que estén disponibles.

3. Efectuar la alineacidén multiple de secuencias utilizando las herramientas
biocinformédticas principales que estén disponibles.

4. Comprender y evaluar las relaciones evolutivas entre las moléculas de los
organismos a través de los arboles filogenéticos.
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/5. Comprender y evaluar los dos niveles principales de anotacidén gendmica.
CONTENIDO SINTETICO:
1. Bases de datos bioldgicos con respecto a las clasificaciones dmicas.
2. Herramientas bioinformdaticas.
3. Andlisis de secuencias de ARN y ADN.
4. Andlisis de secuencias de proteinas y otras biomoléculas.
5. Alineacidén multiple de secuencias.
6. Arboles filogenéticos.
7. Anotacidén de genomas.
MODALIDADES DE CONDUCCION DEL PROCESO ENSENANZA-APRENDIZAJE:
- Clase tedrico-préctica a cargo del personal académico, con apoyo

computacional y participacidén activa del alumnado, individual o en eqguipos.

- Se analizardn vy evaluardn ejemplos de problemas prdcticos encontrados en
las biociencias y 1las alternativas de solucidén empleando herramientas
bioinformdticas. Se analizardn y evaluardn los métodos y las herramientas
bioinformdticas disponibles, asi como la pertinencia de su aplicacidén en
las biociencias.

- Los contenidos podrdn ser impartidos en cualquiera de las modalidades de
operacidén establecidas en el plan de estudios: Escolarizada o Presencial,
Extraescolar o Remota sincrona, Extraescolar o Remota asincrona, Mixta o
hibrida, Movilidad y UEA Compartida.

MODALIDADES DE EVALUACION:

Evaluacidén Global:

Se ponderardn las siguientes actividades a criterio del personal académico:
- Evaluaciones periddicas.

- Evaluacidén terminal.

- Tareas individuales.

- Participacidén en clase.

BIBLIOGRAFIA NECESARIA O RECOMENDABLE:

1. Aluru, S., Handbook of computational molecular biology, Chapman &
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Hall-CRC, Estados Unidos, 2006.
Ewens, W. J. y Grant, G. R., Statistical methods in bioinformatics. An
introduccidén. 2a. Ed., Springer, Estados Unidos, 2005.
Haubold, B. y Wiehe, T., Introduction to computational biology. An
evolutionary approach, Birkhauser Verlag, Suiza, 2006.
Lesk, A., Introduction to Dbiocinformatics, 3a. Ed., Oxford University
Press, Estados Unidos, 2008.
Pevsner, J., Bioinformatics and functional genomics, 2a. Ed.,
Wiley-Blackwell, Estados Unidos, 2009.
Xiong, J., Essential Dbioinformatics, Cambridge University Press, Estados
Unidos, 2006.
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