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Anexo I

TITULACION: Grado en Biologia

MEMORIA INICIAL DEL TRABAJO FIN DE GRADO

UNIVERSIDAD DE JAEN

CENTRO: Facultad de Ciencias EXperimentaleS Facultad de Ciencias Experimentales

CURSO ACADEMICO: 2013-14

Titulo del Trabajo Fin de Grado:Analisis transcriptdmico mediante RNAseq en el olivo

1. DATOS BASICOS DE LA ASIGNATURA

NOMBRE: Trabajo Fin de Grado

CODIGO: 10216001 | CARACTER: Obligatorio

Créditos ECTS: 12 | CURSO:Cuarto | CUATRIMESTRE:Segundo

2. TUTOR/COTUTOR(en su caso)

Francisco Luque Vazquez / Jaime Jiménez Ruiz

3. VARIANTE Y TIPO DE TRABAJO FIN DE GRADO (Articulo 8 del Reglamento de
los Trabajos Fin de Grado)

Experimental
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4. COMPETENCIAS Y RESULTADOS DE APRENDIZAJE

Competencias generales:

CG6. Realizar andlisis critico de trabajos cientificos y familiarizarse con su estructura.
CG7. Utilizar las fuentes de informacion dentro del ambito de las Ciencias de la Vida.
CG9. Aplicar los principios basicos del pensamiento y del método cientifico.

Competencias transversales:

CT1. Adquirir capacidad de gestion de la informacion, andlisis y sintesis

CT3. Ser capaz de comunicarse correctamente de forma oral y escrita en la lengua
materna

CT4. Conocer una lengua extranjera

CT6. Desarrollar actitudes criticas basadas en el conocimiento

CT7. Ser capaz de realizar aprendizaje autonomo para el desarrollo continuo profesional
CT8. Ser capaz de adaptarse a nuevas situaciones y de tomar decisiones

CT9. Tener sensibilidad hacia temas de indole social y medioambiental

Competencias Especificas:

CE10. Ser capaz de utilizar aplicaciones informaticas para el estudio de biomoléculas.
CE27. Disefar experimentos, analizar datos y resolver problemas planteados en la
experimentacion con plantas.

CE30. Disefiar y aplicar procesos biotecnolégicos.

CES3. Valorar los aspectos sociales en la investigacion con plantas.

CE35. Ser capaz de llevar a cabo asesoramiento cientifico y técnico sobre temas
relacionados con el crecimiento y desarrollo de las plantas.

CE36. Conocer y comprender los conceptos basicos y procedimientos propios de la
Genética.

CE40. Adquirir la capacidad de analisis, interpretacién, valoracién, discusion y
comunicacion de los datos procedentes de los experimentos genéticos.

CEA41. Ser capaz de utilizar programas informéticos de andlisis de secuencias de acidos
nucleicos y proteinas.

Resultados de aprendizaje

Resultado |Capacidad de integrar creativamente sus conocimientos para resolver un
216001A |problema biolégico real.

Resultado |Capacidad para estructurar una defensa sélida de los puntos de vista
216001B |personales apoyandose en conocimientos cientificos bien fundados.

Resultado |Destreza en la elaboracion de informes cientificos complejos, bien
216001C |estructurados y bien redactados.

Resultado |Destreza en la presentacion oral de un trabajo, utilizando los medios
216001D |audiovisuales mas habituales.

5. ANTECEDENTES

El olivo es uno de los cultivos méas antiguos y ampliamente distribuidoen la cuenca
mediterrdnea, adaptado al clima de esta regioén geografica donde forma parte integrante de los
paisajes como un elemento mas de los ecosistemas mediterraneos y de su cultura. Espafia es la
primera productora mundial siendo la regién olivarera por excelencia Andalucia y dentro de ésta,
la provincia de Jaén.
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Conocer el mapa genético del olivo representa una informacion clave para obtener
variedades mas productivas y rentables, libres de enfermedades, y aceites de mayor calidad o
con caracteristicas mas beneficiosas para la salud.

Las nuevas técnicas de secuenciacion masiva (NGS-NextGenerationSequencing), estan
generando enormes cantidades de datos gendmicos cuyo analisis esta siendo el factor limitante
en la mayoria de los estudios.Aun asi, la mayoria de estos procesos pueden automatizarse, pero
la interpretacion y el correcto juicio de los mismos son esenciales para dilucidar las complejas
relaciones bioldgicas existentes entre ellos.El analisis de expresion a nivel de ARN (RNAseq)
genera una aproximacion mas precisa de la informacién generada por otros métodos.La
accesibilidad de la secuenciacion del transcriptomay la flexibilidad a la hora de eleccién de
distintas muestras a diferentes tiempos, tejidos e incluso de varios organismos al mismo tiempo
hace del estudio transcriptomico (RNAseq)una alternativa adecuada en los disefios
experimentales.

Conocer las herramientas bioinformaticas disponibles para el andlisis de estos datos son
siempre de interés para la formacién del alumno.

6. HIPOTESIS DE TRABAJO

Mejora del transcriptoma del olivo usando herramientas bioinforméaticas.

7. BREVE DESCRIPCION DE LAS ACTIVIDADES A REALIZAR

Andlisis de técnicas de gestion y manipulacion de datos procedentes de secuenciacion masiva
gue incluyen el ensamblaje de un transcriptoma de novo, andlisis de la expresion y anotacion
funcional del mismo.

Breve introduccion al lenguaje “Unix”.

Aplicacion de las herramientas anteriormente evaluadas para la mejora del
transcriptoma del olivo.

8. DOCUMENTACION/BIBLIOGRAFIA

Bases de datos de NCBI, articulos cientificos y diversas herramientas bioinformaticas de
libre acceso.

9. CRONOGRAMA PROVISIONAL

Este trabajo se realizard en horario de mafiana y/o tarde dependiendo de la
disponibilidad del alumno y coordinando el trabajo bibliografico y de bioinformética




