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1. GUIA DOCENTE DE TRANSCRIPTOMICA,
REGULACION GENOMICA Y EPIGENOMICA (TRREP)

La presente guia docente corresponde a la asignatura “Transcriptomica, Regulacion
Genomica y Epigendmica (TRREP)”, aprobada para el curso lectivo 2017-2018 en Junta
de Centro y publicada en su version definitiva en la pagina web de la Escuela
Politécnica Superior. La guia docente de TRREP aprobada y publicada antes del periodo
de matricula tiene el caracter de contrato con el estudiante.
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2. ASIGNATURA

TRANSCRIPTOMICA, ~ REGULACION ~ GENOMICA Y
EPIGENOMICA (TRREP)

2.1. Cédigo

33090 del Master de Bioinformatica y Biologia Computacional

2.2. Materia

Mddulo IV: Gendémica y Analisis de Datos de Secuenciacion de Ultima Generacién.
2.3. Tipo

Obligatoria

2.4. Nivel

Master

2.5. Curso

10

2.6. Semestre

90

2.7. Numero de créditos
6 ECTS

2.8. Requisitos previos

Se indican los requisitos para cursar con aprovechamiento la asignatura
“Transcriptomica, Regulacion Gendmica y Epigendmica” asi como las asignaturas en
las que se cubren dichos requisitos

e Conocimientos de Genética Molecular (nivel grado).
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e Técnicas de Biologia Molecular (nivel grado).

e Matematicas y estadistica (nivel de un grado de ciencias).

e Inglés escrito y hablado (nivel B2).

e Conocimientos de UNIX/Linux y programacion cientifica (nivel impartido en la
asignatura “Programacion, Linux y Bases de Datos”)

e Conocimientos de R (nivel impartido en la asignatura “Programacion y
Estadistica con R”)

Para garantizar la asimilacion de los contenidos y la adquisicion de habilidades se
recomienda

e la lectura critica de los textos de la bibliografia

e el uso del material electronico, que estara disponible para los alumnos

e la revision de material complementario en la red.

Es imprescindible disponer de un dominio de inglés (nivel B2) para leer la bibliografia
de consulta.

Asimismo, se recomienda
e Trabajo individual antes de las sesiones tedricas y practicas: Lectura del
material a cubrir con el objetivo de familiarizarse con los conceptos que se van
a manejar y los problemas a resolver.
e Trabajo individual posterior a las sesiones:
o Revisidn de las notas tomadas en clase.
o Consulta de la bibliografia.
o Realizacion de ejercicios.
e Trabajo en grupo
o Realizacion de las practicas de la asignatura.
o Participacion en el aula.

2.9. Requisitos minimos de asistencia a las sesiones
presenciales

Asistencia no obligatoria pero muy recomendada si se quieren adquirir las
competencias ofertadas por la asignatura.
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2.10. Datos del equipo docente

Profesores de teoria:

Dr. Gonzalo Gémez Lopez (Coordinador)

Departamento de Bioquimica

Facultad de Medicina, UAM.

Despacho: Unidad de Bioinformatica, Centro Nacional de Investigaciones
Oncoldgicas (CNIO)

Teléfono: +34 91 732 80 00 ext 3062

Correo electronico: ggomez@cnio.es, gonzalo.gomez@uam.es

Pagina web: https://www.bqg.uam.es/

Twitter: @BU_CNIO

Horario de tutorias: Peticion de cita previa en clase o por correo electrénico

Dr. Enrique Carrillo de Santa Pau

Grupo de Carcinogénesis Epitelial

Centro Nacional de Investigaciones Oncologicas (CNIO)

Teléfono: +34 91 732 80 00 ext 3019

Correo electrénico: ecarrillo@cnio.es

Twitter: @esantapau

Horario de tutorias: Peticion de cita previa en clase o por correo electronico.

Dr. Héctor Tejero Franco

Unidad de Bioinformatica

Centro Nacional de Investigaciones Oncologicas (CNIO)

Teléfono: +34 91 732 80 00 ext 3062

Correo electronico: htejero@cnio.es

Pagina web: http://www.cnio.es

Twitter: @BU_CNIO

Horario de tutorias: Peticion de cita previa en clase o por correo electronico.

Osvaldo Grafa Castro

Unidad de Bioinformatica

Centro Nacional de Investigaciones Oncologicas (CNIO)

Teléfono: +34 91 732 80 00 ext 3062

Correo electronico: ograna@cnio.es

Pagina web: http://www.cnio.es

Twitter: @BU_CNIO

Horario de tutorias: Peticion de cita previa en clase o por correo electronico.

Dr. Francisco Garcia Garcia
Departamento de Genomica Computacional
Centro de Investigacion Principe Felipe (CIPF), Valencia
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Teléfono: +34 96 328 96 80 ext. 2014

Correo electrénico: fgarcia@cipf.es

Pagina web: http://bioinfo.cipf.es/fgarcia

Horario de tutorias: Peticion de cita previa en clase o por correo electronico.

Juan Luis Trincado

Grupo de Biologia Computacional del RNA

Universidad Pompeu Fabra (UPF) Barcelona

Teléfono: +34 93 316 05 08

Correo electronico: juanluis.trincado@upf.edu

Pagina web: http://comprna.upf.edu/people/current-members/juan-luis-
trincado/

Horario de tutorias: Peticion de cita previa en clase o por correo electronico.

2.11. Objetivos del curso

Esta asignatura pretende mostrar a los estudiantes las aplicaciones de la
bioinformatica en el ambito de la expresion de los genomas. Para ello, se estudiaran
de modo teorico-practico los métodos de analisis de transcripcidon génica basados en
microarrays y secuenciacion masiva (RNA-seq). Durante la asignatura se adquiriran,
ademas, conocimientos tedricos para el analisis funcional de listas de genes (métodos
de sobrerrepresentacion y analisis de enriquecimiento de grupos de genes) que se
aplicaran de forma practica sobre casos reales. Finalmente, los alumnos recibiran
nociones basicas sobre métodos de clasificacion de muestras en funcion de sus perfiles
de expresion génica.

Por otro lado, esta asignatura tratara sobre como la secuencia de ADN y la
configuracion de la cromatina regula la expresion génica por la unidén de factores de
transcripcion y cambios epigenéticos. Los estudiantes aprenderan la base de los
analisis computacionales a escala genomica de metilacion de ADN, modificaciones de
histonas y otras proteinas que se unen al ADN (ChIPseq) y/o la cromatina. Finalmente,
los estudiantes aprenderan a utilizar visores gendmicos para visualizar y explorar los
datos expuestos anteriormente.

OBJETIVOS GENERALES

- Adquirir conocimientos teoricos de los bloques tematicos de la
asignatura.

- Conocer las estructuras de datos y tipos de formatos empleados
en los estudios de transcriptomica y epigenomica.

- Aplicar técnicas de analisis de datos de transcriptomica y
epigenémica en experimentos con datos reales.

- Aplicar métodos computacionales para la resolucion de
problemas cientificos reales.
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- Disponer de un catalogo de recursos bioinformaticos vy
herramientas puUblicas Gtiles para el analisis de datos de
transcriptomica y epigenémica.

- Estar familiarizado con las principales bases de datos
relacionados con los temas cubiertos en la asignatura.

Las competencias especificas (CE) asociadas al titulo de Master en Bioinformatica y
Biologia Computacional que se adquieren en esta asignatura son:

CE2 - Capacidad de aplicar’me'todo’s computacionales a la resolucion de problemas en
el ambito de la investigacion biomedica basica y traslacional.

CE7 - Capacidad de analizar computacionalmente los datos generados por las
tecnologias "omicas” de alto rendimiento en biologia y biomedicina.

CE9 - Capacidad de explotacion de la informacion de las bases de datos biologicas
sobre secuencias, estructuras, transcriptomas, genomas, proteomas, etc.

Las competencias generales (CG) basicas (CB) y transversales (CT) del Master en
Bioinformatica y Biologia Computacional que se adquieren en esta asignatura son:

CG1 - Capacidad para comprender y aplicar metodos y tecnicas de investigacion en el
ambito de la Bioinformatica.

CG2 - Capacidad para proyectar, calcular y disenar productos bioinformaticos.
CG3 - Capacidad para trabajar en equipos multidisciplinares, comunica@ndose
eficientemente y desarrollando su actividad de acuerdo con las buenas practicas

cientificas.

CG4 - Capacidad para la investigacion, desarrollo e innovacion, en empresas y centros
tecnologicos, en el ambito de la Bioinformatica.

CG5 - Capacidad para la aplicacion de los conocimientos adquiridos y resolucion de
problemas en entornos nuevos o poco conocidos en el ambito de la Bioinformatica.

CG6 - Capacidad de busqueda analisis y gestion de informacion; incluyendo la
capacidad de interpretacion y evaluacion con un razonamiento critico y autocritico.

CG7 - Capacidad de estudiar y resolver problemas biologicos y biomedicos con el
soporte de herramientas computacionales.

CB6 - Poseer y comprender conocimientos que aporten una base u oportunidad de ser

originales en el desarrollo y/o aplicacion de ideas, a menudo en un contexto de
investigacion
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CB7 - Que los estudiantes sepan aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad
de resolucion de problemas en entornos nuevos o poco conocidos dentro de contextos
mas amplios (o multidisciplinares) relacionados con su area de estudio

CB8 - Que los estudiantes sean capaces de integrar conocimientos y enfrentarse a la
complejidad de formular juicios a partir de una informacion que, siendo incompleta o
limitada, incluya reflexiones sobre las responsabilidades sociales y eticas vinculadas a
la aplicacion de sus conocimientos y juicios

CB9 - Que los estudiantes sepan comunicar sus conclusiones y los conocimientos y
razones ultimas que las sustentan a publicos especializados y no especializados de un
modo claro y sin ambigtiedades

CB10 - Que los estudiantes posean las habilidades de aprendizaje que les permitan
continuar estudiando de un modo que habra de ser en gran medida autodirigido o
autonomo.

CT1 - Capacidad para trabajar en equipo de forma colaborativa y con responsabilidad
compartida en el diseno y comunicacion de estrategias experimentales.

CT2 - Capacidad de identificar fuentes de informacion cientifica solventes para
fundamentar el estado de la cuestion de un problema bioinformatico y poder abordar
su resolucion.

2.12. Contenidos del programa*
Programa

Bloque 1: Introduccion al analisis de datos de transcriptomica y microarrays.
Bloque 2: Analisis funcional de listas de genes.

Bloque 3: RNA-seq.

Bloque 4: Splicing alternativo.

Bloque 5: Anotacion funcional de listas de genes.

Bloque 6: Regulacion genomica, epigendmica y factores de transcripcion
Bloque 7: ChIP-seq.

Bloque 8: Metilacion del ADN.

Bloque 9: Estructura 3D cromatinica.

Bloque 10: Integrémica.

Programa detallado

Bloque 1: Introduccién al analisis de datos de transcriptémica y microarrays. Bases
de datos y herramientas de software para procesamiento y analisis transcriptomicos.
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Analisis de microarrays de expresion. Bioconductor. Expresion diferencial. Anotacion
de listas de genes.

Bloque 2: Analisis funcional de listas de genes. Métodos de bloques de genes (GSEA)
Bloque 3: RNA-Seq. Analisis de RNA-seq, formatos y métodos computacionales.
Bloque 4: Splicing alternativo. Introduccion. Metodos de analisis de splicing
alternativo.

Bloque 5: Anotacion funcional de listas de genes. Métodos de sobrerrepresentacion.
Interpretacion de genes diferencialmente expresados. Métodos clasificacion
supervisada y no supervisada (clustering).

Bloque 6: Regulacion gendémica, epigenémica y factores de transcripcion.
Introduccion general. Estado del arte. Proyectos internacionales. Bases de datos.
Bloque 7: ChIP-seq. Analisis de datos de ChIP-seq. Deteccién de estados de la
cromatina a partir de datos de ChiP-seq

Bloque 8: Metilacion del ADN. Introduccion a la metilacion del ADN. Analisis de
metilacién de ADN. Métodos y herramientas computacionales.

Bloque 9: Estructura 3D cromatinica. Organizacion 3D de la cromatina. Integracion
con datos genémicos. Métodos y herramientas computacionales.

Bloque 10: Integromica. Integracion de datos epigendmicos y transcriptomicos en
navegadores gendmicos.

*La asignatura incluye ademas seminarios ad hoc impartidos por expertos en el area 'y
que se impartiran dentro de la asignatura “Seminarios”.

2.13. Referencias de consulta
La mayor parte de la bibliografia seran articulos de la literatura cientifica actual que

seran distribuidos o indicados a los alumnos antes o durante las clases. La mayoria de
los temas expuestos se pueden estudiar alternativamente en:

Libros

“Bioinformatics and Computational Biology Solutions Using R and Bioconductor”.
Robert Gentleman, Vince Carey, Wolfgang Huber, Rafael Irizarry, Sandrine Dudoit.
Springer.

“Bioconductor Case Studies.” Florian Hahne, Wolfgang Huber, Robert Gentleman, Seth
Falcon. Springer.

Bioinformatics for High Throughput Sequencing. Naiara Rodriguez-Ezpeleta, Michael
Hackenberg, Ana M. Aransay. Springer.

Articulos

Wang, C. et al. The concordance between RNA-seq and microarray data depends on
chemical treatment and transcript abundance. Nat Biotechnol 32, 926-932 (2014).
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Bailey, T. et al. Practical guidelines for the comprehensive analysis of ChIP-seq data.
PLoS Comput Biol 9, e1003326 (2013).

Feng, J., Liu, T., Qin, B., Zhang, Y. & Liu, X. S. Identifying ChIP-seq enrichment using
MACS. Nat Protocols 7, 1728-1740 (2012).

Bock, C. Analysing and interpreting DNA methylation data. Nat Rev Genet 13, 705-
719 (2012).

Roberts, A. et al. Differential gene and transcript expression analysis of RNA-seq
experiments with TopHat and Cufflinks. Nat Protocols 7, 562-578 (2012).

Trapnell, C., Pachter, L. & Salzberg, S. L. TopHat: discovering splice junctions with
RNA-Seq. Bioinformatics 25, 1105-1111 (2009).

Wang, Z., Gerstein, M. & Snyder, M. RNA-Seq: a revolutionary tool for
transcriptomics. Nat Rev Genet 10, 57-63 (2009).

Bonev, B. & Cavalli G. Organization and function of the 3D genome. Nature Reviews

Genetics 17, 661-678 (2016).

Recursos adicionales

http://www.bioconductor.org/
http://www.nature.com/nrg/series/nextgeneration/index.html

Material electronico de trabajo: los documentos electrénicos de trabajo (material
adicional, ejercicios del curso, etc.) se facilitaran a los alumnos durante las clases.

3. Métodos docentes

La metodologia utilizada en el desarrollo de la actividad docente incluye los siguientes
tipos de actividades:

*Clases de teoria:

Actividad del profesor
Clases expositivas en las que se realizaran programas y ejercicios ilustrativos. Se
utilizara la pizarra y material multimedia combinado con la explicacion de
programas en formato electrdénico cuya ejecucion sera proyectada en clase.
Actividad del estudiante:
Actividad presencial: Toma de apuntes, participacion en clase respondiendo a
las cuestiones planteadas. Resolucion de los ejercicios propuestos.
Actividad no presencial: lectura del material bibliografico y de apoyo, estudio
de la materia y realizacion de ejercicios propuestos.

*Tutorias en aula:
Actividad del profesor:

Tutorizacion a toda la clase o en grupo reducidos con el objetivo de resolver
dudas comunes plantadas por los alumnos a nivel individual o en grupo, surgidas
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a partir de cuestiones/ejercicios sefialados en clase para tal fin y orientarlos en
la realizacion de los mismos.

Actividad del estudiante:
Actividad presencial: Planteamiento de dudas individuales o en grupo y enfoque
de posibles soluciones a las tareas planteadas.
Actividad no presencial: Estudio de las tareas marcadas y debate de las
soluciones planteadas en el seno del grupo.

*Practicas:

Actividad del profesor:

Asignar una practica/proyecto a cada grupo de trabajo y explicar la practica
asignada a cada grupo de trabajo al comienzo de la sesién de practicas.
Supervisar el trabajo de los grupos de trabajo en el laboratorio. Suministrar el
guion de practicas a completar en el laboratorio.

Se utilizan el método expositivo tanto en tutorias como en el laboratorio con
cada grupo de trabajo. Los medios utilizados son los entornos de programacion,
editores, compiladores y los ordenadores del propio laboratorio para la ejecucion
y analisis de los programas realizados.

Actividad del estudiante:
Actividad presencial: Planteamiento inicial, previo al desarrollo de la practica,
sobre informacion contenida en el enunciado. Debate en el seno del grupo sobre
el planteamiento de la solucion optima.
Actividad no presencial: Profundizar en el enunciado de la practica, plantear el
diagrama de flujo 6ptimo para la resolucion de la misma e implementar los
ejercicios propuestos.
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4. Tiempo de trabajo del estudiante

N° de horas |Porcentaje
Clases teoricas 20 h (13.3%)
Presencial [Clases practicas 20 h (13.3%) |50 h (33%)
Exposiciones orales y tutorias 10 h (7%)
Estudio personal 20 h (13.3%)
Re;ah;acmn de trabajos y actividades 42 h (28%)
No practlcas. : :
presencial Preparac10n.del t(abaJo/examen 16 (11%) 100 h (67%)
(convocatoria ordinaria)
Preparacion del trabajo/examen 0
. L 22 (15%)
(convocatoria extraordinaria)
Carga total de horas de trabajo: 25 horas x 6 ECTS 150 h

5. Métodos de evaluacion y porcentaje en la calificacion
final

Todas las partes de la asignatura, teoria, practicas punttan sobre 10.

La calificacion final de la asignatura en la convocatoria ordinaria se obtiene a partir
de las notas del trabajo correspondiente a los bloques 1-5 [T1-5], el examen escrito
tipo test correspondiente a los bloques 6-10 [T6-10] y la presentacion oral del trabajo
[T6-10] mediante la ecuacion:

Calificacion: 0.5*[T1-5] + 0.2*[T6-10(test)]+0.3*[ T6-10(trabajo)]
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6. Cronograma®

. Horas Horas no presenciales
Semana Contenido .
presenciales
1 Bloque 1: Introduccion al analisis de datos de 6 25

transcriptomica y microarrays. Bases de datos y
herramientas de software para procesamiento y
analisis transcriptomicos. Analisis de microarrays
de expresion. Expresion diferencial.

2 Bloque 2: Analisis funcional, métodos de bloques 3 10
de genes (GSEA)
2-3 Bloque 3: Analisis de RNA-seq, formatos y 6 5
métodos computacionales.
3 Bloque 4: Analisis de splicing alternativo. 3 5
4 Bloque 5: Anotacion funcional de listas de genes 3 5

y los métodos de sobrerrepresentacion.
Interpretacion de genes diferencialmente
expresados. Métodos clasificacion supervisada y
no supervisada (clustering).

4 Bloque 6: Regulacion gendmica, epigendémica y 3 5
factores de transcripcion

5 Bloque 7: Analisis de datos de ChIP-seq. 3 5

5 Bloque 7: Deteccion de estados de la cromatina a 3 5
partir de datos de ChIP-seq

6 Bloque 8: Introduccion a la metilacion del ADN. 3 5
Analisis de metilacion de ADN.

6 Bloque 9: Organizacion 3D de la cromatina e 3 5
integracion con datos genémicos.

7 Bloque 10: Integracion de datos epigendmicos y 3 5
transcriptomicos en navegadores genomicos.

7 Exposiciones de trabajo [T6-10] y examen [T6- 3 20
10].

Este cronograma tiene caracter orientativo. Los seminarios especificos de esta
asignatura no estan incluidos en el cronograma ya que se imparten dentro del marco
de la asignatura “Seminarios”.



