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SINOPSIS

DESCRIPTOR

Esta asignatura aborda los fundamentos del ensamblaje y analisis de genomas de plantas,
desde la estructura y organizacion gendmica hasta la aplicacion de herramientas bioinformaticas
para el procesamiento de datos de secuenciacidn. Se analizaran las diferentes tecnologias de
secuenciaciéon masiva y los tipos de datos gendmicos mas utilizados en los estudios evolutivos
actuales. También se explorardn los distintos tipos de genomas vegetales (nuclear, plastidial y
mitocondrial) junto con los principales procesos evolutivos que afectan a nivel gendmico y
cromosémico. Asimismo, se proporcionara formacién practica en métodos de ensamblaje y andlisis
de datos gendmicos, con un enfoque aplicado a la interpretacion de informacién derivada de
tecnologias dmicas y su utilidad en el estudio de la biodiversidad vegetal.

CONOCIMIENTOS PREVIOS RECOMENDADOS

Para un mejor aprovechamiento de la asignatura, se recomienda contar con conocimientos
basicos de genética, biologia molecular y bioinformatica. Es imprescindible tener familiaridad con
los conceptos fundamentales de filogenia y filogeografia, asi como con los métodos de inferencia
filogenética, alineamiento de secuencias y modelos evolutivos, contenidos abordados en la
asignatura Técnicas Avanzadas de Filogenia y Filogeografia Vegetal. Ademas, es aconsejable, pero
no imprescindible, un manejo basico del sistema operativo Linux y del trabajo en linea de
comandos. También resulta Util contar con experiencia en la consulta de bibliografia cientifica y
bases de datos especializadas en biodiversidad. Por ultimo, un nivel de inglés suficiente para leery
comprender fuentes cientificas serd de gran ayuda para seguir con éxito los contenidos de la
asignatura.

OBIJETIVOS FORMATIVOS

La asignatura capacitara al alumnado en el ensamblaje y andlisis de genomas de plantas,
proporcionandole los conocimientos necesarios sobre la estructura y evolucidén de los genomas
vegetales, las principales técnicas de secuenciacion masiva y los métodos de procesamiento y
analisis de datos gendmicos.

A nivel practico, el estudiantado desarrollard habilidades para identificar la estructura y
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componentes de los distintos genomas vegetales, seleccionar la técnica de secuenciacion mas
adecuada para cada caso, ejecutar ensamblajes gendmicos y aplicar herramientas bioinformaticas
para el andlisis de datos de secuenciacion. Ademas, adquirird competencias en la gestién e
interpretacion de datos gendmicos, aplicando metodologias avanzadas para el estudio de Ia
biodiversidad y la evolucion de las plantas.

RESULTADOS DE APRENDIZAJE

Contenidos:

RA2 - Conocer y comprender los principales procesos evolutivos de los vegetales y los
cambios de sus comunidades a lo largo del tiempo.

RA?7 - Conocer los principales rasgos de la estructura genémica y cromosémica de los
vegetales y las técnicas empleadas en su estudio en la actualidad.

RA10 - Conocer las nuevas tendencias y perspectivas de investigacion en Botanica, asi como
los principios del método cientifico y sus condicionantes éticos.

Habilidades:

RA11 - Demostrar habilidad en el disefio de estudios altamente especializados relacionados
con la morfologia, evolucién y usos de las plantas, asi como su variabilidad ante diferentes
escenarios ambientales.

RA12 - Demostrar destrezas en técnicas avanzadas y herramientas especializadas
relacionadas con estudios morfoldgicos, taxondmicos, anatdmicos, quimicos y genéticos en
el dmbito de la Botanica.

RA13 - Interpretar de manera critica y fundamentada los procesos e hitos evolutivos en la
evolucidn de las plantas, asi como la dindmica de las comunidades vegetales analizando el
conjunto de procesos subyacentes.

RA18 - Aplicar herramientas especializadas en la obtencién, analisis e integracion de
informacion bibliografica o bases de datos en el ambito de la Botanica.

RA19 - Saber aplicar e integrar los conocimientos botdnicos, la comprensién de estos, su
fundamentacioén cientifica y su capacidad de resolucién de problemas en entornos nuevos
de distinto nivel de dificultad

Competencias:

RA21 - Capacidad para disefiar, planificar y realizar el trabajo de laboratorio y de campo en
Botanica dominando el uso de herramientas y software informatico para la interpretacion
de los datos.

RA22 - Capacidad para valorar y discutir de forma critica y detallada las distintas teorias,
modelos o procesos implicados en la evolucion de los vegetales y sus comunidades

RA25 - Ser capaz de interpretar informacidn y sustentar conclusiones sobre la variacién de
las plantas y sus comunidades en relacién con el cambio global.

RA27 - Capacidad para usar un lenguaje técnico avanzado en el campo de la Botanica que le
permita expresarse y comunicar los resultados procedentes de la investigacion cientifica y
tecnoldgica en el ambito de la innovacién mas destacada.

RA28 - Ser capaz de integrar la Botanica en contextos de caracter multidisciplinar dentro de
sus propias necesidades de desarrollo personal y entorno profesional.

METODOLOGIA DOCENTE

La asignatura combinard actividades presenciales y trabajo auténomo del alumnado, con un

enfoque aplicado. Las sesiones presenciales incluiran lecciones magistrales, en las que se
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impartiran los fundamentos teéricos sobre la estructura, evolucidn y analisis de genomas vegetales,
asi como las principales técnicas de secuenciacidn y ensamblaje. También se desarrollaran
seminarios y talleres, orientados a la resolucién de casos practicos, el uso de herramientas
bioinformaticas y la interpretacion de datos genédmicos, haciendo uso de bases de datos y software
especializados.

El trabajo auténomo sera clave para la asimilacién de los contenidos y el desarrollo de
competencias, e incluird la lectura de articulos cientificos, la resolucidn de ejercicios practicos y la
preparacion de trabajos asignados a lo largo de la asignatura.

CONTENIDO TEMATICO

BLOQUE | — Estructura y tipos de genomas en plantas.
e Organizacién y estructura de los genomas vegetales: nuclear, plastidial y mitocondrial.
e Componentes principales: genes codificantes y regiones intergénicas.
e Variabilidad y evolucion genémica en plantas.

BLOQUE Il - Técnicas de secuenciacidn, tipos de datos gendmicos y repositorios.
e Tecnologias de secuenciacién masiva.
® Protocolos de secuenciacién y tipos de datos.
® Bases de datos y repositorios publicos de informacién gendmica.
e Control de calidad y preprocesamiento de los datos.

BLOQUE IIl — Procesamiento de datos gendmicos.
e Métodos de ensamblaje: de novo vs. basado en referencia.
e Herramientas bioinformaticas.
® Anotacion estructural y funcional.
e |dentificacién de elementos repetitivos y variaciones estructurales.

BLOQUE IV - Aplicaciones de la genémica en el estudio de las plantas.
e Estudios de evolucién y diversidad vegetal.
e Aplicaciones en filogenética y filogeografia.
® Integracidn con otras tecnologias omicas.
e Retos y perspectivas en gendmica vegetal.

ACTIVIDADES DOCENTES

Actividad Numero de horas % del total de horas Presencialidad
Lecciones magistrales 8 33% 100 %
Seminarios-talleres 16 67 % 100 %
Trabajo auténomo 51 0%

SISTEMA DE EVALUACION

La distribucion porcentual de la nota final de la asignatura sera:

® Prueba escrita al terminar el programa: 10 %.
® Pruebas de ejecucion de tareas reales y/o simuladas: 50 %.
e Trabajosy proyectos: 40 %.

Los trabajos se realizardn en grupo o de manera individual en funcién del nimero de
alumnos, que seran supervisados durante el desarrollo de la asignatura mediante atencién
presencial y remota.

CRITERIOS DE EVALUACION
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Para superar la asignatura es imprescindible presentar la totalidad de ejercicios planteados y
obtener en todas las pruebas una nota igual o superior a 5 puntos sobre 10.

RECURSOS
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OTROS RECURSOS

Recursos en el campus virtual.
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