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Resumen

Con el fin de introducir a los alumnos y /o profesionales universitarios en el campo
de la bioinformdtica, hemos propuesto un curso formativo de iniciacién en el uso y
manejo bdsico, de una forma sencilla y aplicada, de herramientas bioinformdticas
gratuitas y disponibles on-line. Este curso rdpido y dindmico se basa en el empleo de las
bases de datos y en la edicién y manipulacién de secuencias nucleotidicas obtenidas
directamente del secuenciador para compararlas con las secuencias disponibles
depositadas en las bases de datos. Ademds, introducimos el uso de alineamientos
multiples de secuencias para el ensamblaje de secuencias y para el disefio de primers a

partir de bases conservadas

Introduccion

El crecimiento de la industria de la biotecnologia en los tdltimos afios no tiene
precedentes, asi como los avances en modelado molecular, la caracterizacién de
enfermedades, el descubrimiento farmacéutico, el cuidado de la salud clinica, la medicina
forense y la agricultura. Estos avances impactan de forma fundamental en temas
econémicos y sociales en todo el mundo. No siempre ha sido asi, ya que hace afios las
actividades de investigaciéon y descubrimiento en las ciencias de la vida estaban limitadas
normalmente a un solo gen o proteina. Sin embargo, el  desarrollo de sistemas
computacionales y de informacién (integrado con la biotecnologfa) ha facilitado un
cambio hacia un cribado de alto rendimiento (miles de muestras por dia) y hacia sistemas

de deteccién de alto contenido (miles de puntos de datos por muestra). Este cambio ha
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sido debido principalmente al desarrollo de la bioinformadtica, que ha sido el factor clave
sobre el que se ha apoyado el sistema para desarrollarse y expandirse.

Podemos definir la Bioinformédtica como la aplicacién de tecnologia informdtica para
la gestion y el andlisis de datos bioldgicos. Por otra parte, El Instituto Nacional de Salud
(NIH) de Estados Unidos utiliza una definicién mds completa y define a la bioinformdtica
como la investigacién, el desarrollo o aplicaciéon de herramientas computacionales y
enfoques informdticos para ampliar el uso de datos médicos, de salud o de
comportamiento biolégico, incluidas las competencias de adquirir, almacenar, organizar,
archivar, analizar o visualizar estos datos (Instituto Nacional de la Salud, 2000). Por lo
tanto, no podemos obviar que la bioinformdtica se ha convertido en una disciplina
excepcional, ya que permite a los cientificos descifrar y gestionar las enormes cantidades
de datos que se generan a diario o que ya estdn disponibles. En este sentido, Allen (1)
informé de que el objetivo final de las investigaciones biolégicas, es el desarrollo del
conocimiento que permitird enfoques predictivos a todas las ciencias de la vida. Asi, las
técnicas de adquisicién de datos y la gestion y anadlisis bioinformdticos son claves, ya que
proporcionan una lente a través del la cual visualizar un conjunto de datos a gran escala.

Desde nuestro punto de vista, el objetivo de la bioinformdtica es presentar una
representacion completa de un organismo, para lo cual es necesario un avance
computacional que prediga sistemas de gran complejidad, tales como los procesos de
interaccién celular de todo el organismo. Segiin Degrave et al. (3), una combinacién
fortuita de factores hacen que la bioinformdtica tenga un especial interés para los
investigadores en todo el mundo, ya que ha facilitado el desarrollo de numerosos
enfoques en mdiltiples dreas de investigacién, que incluyen la deteccién de enfermedades,
control y diagndstico, descubrimiento y desarrollo de fdrmacos, mapeo genético,
epidemiologia 0 modelado de imagenes biomédicas y de los ecosistemas entre otros.

En consecuencia, existe una necesidad obvia de suministrar a los estudiantes de bio-
ciencias de ciertas habilidades bioinformdticas genéricas que les permitan adquirir unas
competencias bdsicas. Por esta razén, en el mes de febrero de 2014 organizamos un curso
de introduccién al uso de herramientas sencillas para el andlisis de secuencias de ADN ya
que, el acercamiento contempordneo a la resolucién de problemas biolégicos incluye el
manejo de métodos y programas para el andlisis de un largo niimero de genes y proteinas
simultdneamente. El incremento exponencial de genomas completos secuenciados, ha
revalorizado el alcance de la bioinformdtica y por ello, pretendemos proveer a los
alumnos del Grado en Farmacia asi como a cualquier otra persona que lo requiera, de
métodos conceptuales y précticos para el andlisis rdpido y eficaz de secuencias obtenidas

de una entidad biolégica tan importante como es el ADN.
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El objetivo principal que pretendemos conseguir es dotar a los alumnos de
conocimientos en conceptos bdsicos de bioinformadtica, los cuales les permitan manejar las
distintas herramientas bioinformadticas que estdn a su disposicién, tanto online como en
software informadtico. Ademds, perseguimos que al término de este curso los alumnos
sean capaces de realizar bisquedas en bases de datos, imprescindibles en el desarrollo de

cualquier investigacion cientifica.

Contenidos y Metodologia

Para alcanzar los objetivos planteados, el desarrollo del curso se ha distribuido en
una serie de bloques temadticos, comenzando por las nociones bdsicas en bioinformética y
terminando con el uso avanzado de algunas aplicaciones y programas propuestos de
acceso libre y gratuito. Los bloques temdticos se detallan a continuacién: Bloque 1.
Introduccién a la bioinformdtica; Bloque 2. Formatos de secuencias nucleotidicas. Edicién
de secuencias; Bloque 3. Bases de datos. Comparacién de secuencias; Bloque 4.
Alineamiento multiple de secuencias nucleotidicas; Bloque 5. Disefio de cebadores/
oligos/ primers sobre una secuencia conocida o sobre una secuencia consenso.

Dentro de estos bloques temdticos, el alumno tiene la oportunidad de realizar una
serie de ejercicios précticos propuestos especificamente para cada apartado, siguiendo una
l6gica similar a la de los andlisis bioinformdticos llevados a cabo a nivel profesional,
aunque siempre adaptados a las necesidades del alumno. Dentro de cada bloque temdtico
se desarrollan una serie de contenidos especificos.

En el primer bloque temdtico mostramos una visién sencilla y resumida de cémo
surgié la bioinformdtica respondiendo a las necesidades de la ciencia actual, ademads de
una serie de conceptos biolégicos, como el dogma de la biologia molecular o el
fundamento de la secuenciacién automadtica, creando el contexto donde se van a englobar
los andlisis bioinformaéticos posteriores.

La bioinformadtica se aplica actualmente en casi todos los campos cientificos. Hoy
en dia, gracias a ella se pueden procesar las ingentes cantidades de datos generados por
las técnicas de secuenciacién, tanto secuenciacién automadtica como pirosecuenciacién. Los
datos obtenidos en secuenciacién estdn depositados y disponibles en las bases de datos
que son publicas y accesibles. Durante el curso mostramos como ha aumentado dicha
informacién depositada en las principales bases de datos a nivel mundial y cémo ha
aumentado también el nimero de usuarios de dichas bases. Por ejemplo, el NCBI tiene
actualmente una media de 2,5 millones de usuarios al dia. Este aumento ha ido en
consonancia con el aumento exponencial del nimero de secuencias depositadas en

GeneBank en las dltimas dos décadas.
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Los datos generados y depositados en estas bases de datos corresponden a
secuencias de nucleétidos y de aminodcidos, segiin sean ADN o proteinas. Este curso se
ha dedicado por completo al manejo y edicién de secuencias nucleotidicas, que serd
abordado en el siguiente bloque.

En el bloque ntimero dos se presentan al alumno las formas en las que podemos
representar las secuencias nucleotidicas, que son sucesiones de letras representando la
estructura primaria de una molécula real o hipotética de ADN. Estas secuencias se pueden
representar en varios formatos como son texto plano, en formato GeneBank, formato
EMBL... y en formato FASTA (Figura 1), que es el formato que va a ser utilizado a lo largo

de este curso por ser uno de los més habituales.

>gi 30578071 |emb|AJ561043.1| Rhizobium leguminosarum bv. trifolii celc2 gene for cellulase
c2
ATGAGGCGGTGGCGCGCGCTTCTGCTGGCGGCCTCTGTCGCGGTTGCACCGGGCCTGCCGGCTACCGCGCAGCAGGCGATGATTAATGCCGA
CGCCTGGTCGGCCTACAAGGCGAAGTTTCTCGATCCGAGCGGCCGCATCGTTGACAACGGCAACGGCAACATCAGCCACAGCGAAGGGCAGG
GCTACGGCCTGCTGCTCGCCTATCTCTCGGCAAGCCCCGCCGATTTCGAGCAGATCTGGTATTTTACCCGCACCGAGCTGCTGCTGCGCGAC
GACGGCCTGGCCGTTTGGAAATGGGATCCGAACGTCAAGCCGCACGTGGCCGACACCAACAATGCCACCGACGGCGACATGCTGATCGCCTA
TGCTTTGGCGCTTGCCGGCACGGCATGGAAACGTGAAGATTATATCCTCGCTGCCTCCCGCATGGCGCAGGCGCTGCTTGCCGAAACCGTCG
GCAGCTCGCAGGGCCGCACCTTGCTGATGCCGGGAACCGAAGGGTTTACCGGCAGCGACCGCGACGATGGTCCGGTCGTCAACCCGTCCTAC
TGGATTTATGAGGCGATCCCGGTGATGGCAGCGCTCGCGCCGTCGGATGCCTGGAAAAAACTGTCGGACGATGGCGTGGAACTGTTGAAGAC
GATGCAGTTCGGCCCGCGCAAGCTTCCTGCCGAATGGGTGAGCCTGCACGACAAGCCGCGGCCGGCAGAGGGGTTCGACGCCGAATTCGGCT
ACAACGCCATCCGCATCCCGCTATATCTCGCCCGCGGCGGCATCACCGATAAGGCACTGCTCGTCCGCCTGCAAAAGGGGATGTCGCAAGAC
GGCGTTCCCGCCACGATCGATCTGACCACCGGCCGGCCGAAGACCGTGCTGTCGGACCCCGGTTATCGAATTGTTAACGATGTTGTGGCCTG
TGTTGTCGATGGGACCAGGCTGCCGAGTTCGGCGCTGCAGTTTGCCCCTGCGCTCTATTATCCGTCCACCCTTCAACTGCTGGGGCTGGCCT
ATATCGGGGAGAAGCATCCGGAGTGTCTGTGA

Figura 1. Secuencia nucleotidica en formato FASTA (Fuente: NCBI).

Dentro de este bloque también mostramos a los alumnos los diferentes softwares y/
o aplicaciones que necesitan para editar las secuencias que habrdn de ser obtenidas
mediante secuenciacién. Existen muchos programas bioinformdticos de edicién de
secuencias que estdn disponibles on line y gratuitamente para su utilizaciéon por cualquier
tipo de usuario, algunos ejemplos son Chromas (Technelysium Pty Ltd), 4Peaks
(Nucleobytes Inc.) y BioEdit (5). Este dltimo software gratuito es con el que se propone
trabajar a los alumnos de este curso. Ademas, se propone el uso de otros tipos de software,
mads completos pero de pago como son los paquetes DNAstar y Geneious.

Con el programa BioEdit se abren las secuencias recibidas, que deben estar en
formato FASTA. El programa permite abrir los cromatogramas correspondientes a cada
secuencia para su edicién y correccién de posibles errores cometidos en la lectura. Como
apoyo, se introduce el concepto de cromatograma y las distintas posibilidades que se
pueden encontrar, siempre apoyados con ejemplos précticos reales. Los alumnos realizan
un andlisis visual de los cromatogramas que sirve para descubrir facilmente algunos de
los problemas comunes que pueden tener las secuencias. Aprenden a diferenciar cuando

un cromatograma es de buena calidad (muestra picos tnicos y separados y tiene poco
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ruido de fondo) de cromatogramas que tienen una serie de irregularidades y con ello los
posibles problemas en la secuencia que ha originado este tipo de cromatogramas, como
por ejemplo una mala calidad del ADN secuenciado o la presencia de contaminantes.

En el tercer bloque tematico, con las secuencias editadas obtenidas en la practica
anterior se procede a enfrentarlas a algunas de las bases de datos disponibles. Estas bases
de datos son las siguientes: DNA Database of Japan (DDB]) (http:/ / www.ddbj.nig.ac.jp/),
del Instituto Nacional de Genética de Japén; EMBL Nucleotide Sequence Database
(http:/ /www.ebi.ac.uk/) del European Bioinformatics Institute (EBI) y GenBank (http://
www.ncbi.nih.gov/) del National Center for Biotechnology Information (NCBI). Ademds,
existen muchas otras bases de datos propias de instituciones, algunas de ellas especificas
para proteinas, para organismos, etc. De entre estas tltimas, EzBioCloud para organismos
procariotas, TAIR para Arabidopsis y SGD para Saccharomyces cerevisiae, son algunas de las
mads utilizadas.

En este curso, vamos a centrarnos en GeneBank, que es la coleccién anotada de
secuencias del NCBI, que a su vez contiene otras bases de datos como PubMed, Gene,
EST, SNP, Structure y su recurso “estrella”, BLAST (2).

También en este bloque, se introduce a los alumnos del curso practico a BLAST
(Basic Local Alingment Search Tool), que es la herramienta mds importante, fiable y
flexible en estudios bioinformadticos que nos permite seleccionar una secuencia (query) y
realizar alineamientos de pares de secuencias con todas las secuencias de la base de datos
entera (target). En este punto los alumnos estdn capacitados para enfrentar la secuencia
editada por ellos mismos y, con los pardmetros adecuados poder también por ellos
mismos, interpretar los datos ya que, la aplicacién nos devuelve los alineamientos mds
relacionados con la secuencia dada.

Con el conocimiento obtenido hasta este punto, los alumnos pueden trabajar con
secuencias nucleotidicas de una manera auténoma. Aun asi los autores de este curso/
trabajo creemos necesario ofrecer al alumno otras herramientas para proseguir con los
andlisis bioinformdticos. Por ello, en los bloques cuarto y quinto utilizamos una serie de
programas online con el fin de llegar un paso mds alld en las posibilidades que nos brinda
la bioinformadtica ya que, en condiciones de trabajo real los investigadores disponen de
multitud de secuencias con las que trabajar a la misma vez y que persiguen finalidades
diferentes como por ejemplo, ensamblaje de genes y genomas o el disefio de primers a
partir de secuencias conservadas.

En este bloque los alumnos realizan alineamientos mdltiples y disefio de primers en
un supuesto practico. Al inicio de este bloque, se ponen en conocimiento de los

participantes una serie de herramientas online adecuadas para la realizacién de los
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alineamientos multiples de secuencias, ademads de proporcionarles la opcién de realizarlos
mediante el software BioEdit. El supuesto préctico se realiza utilizando la herramienta
MUSCLE (4) (Figura 2), disponible online entre los recursos que nos ofrece el Laboratorio
Europeo de Biologia Molecular (EMBL).

gi|348549336|gb|H0394236.1|
gi|348549350|gb|H0394243.1|
gi|348549310|gb|H0394223.1|
gi|348549338| gb|H0394237.1|
gi|348549306|gb|H0394221.1|
gi|348549346|gb|HQ394241.1|
gi|348549314|gb|H0394225.1|
gi|348549308 | gb|10394222.1 |
gi|348549316|gb|H0394226.1|
gi|348549348 | gb|10394242.1 |
gi|348549334|gb|H0394235.1|
gi|348549312 | gb|H0394224.1 |
gi|348549352|gb|H0394244.1|
gi|348549332|gb|H0394234.1|
gi|348549324|gb|H0394230.1|
gi|348549330|gb|H0394233.1
gi|348549326|gb|H0394231.1|
gi|348549344|gb|H0394240.1|
gi|348549342|gb|H0394239.1|
gi|348549322|gb|H0394229.1|
gi|348549318|gb|HQ394227.1|
gi|348549320|gb|H0394228.1|
gi|348549328|gb|H0394232.1|

gi|348549336 | gb|HQ394236.1
gi|348549350| gb|HQ394243.1
gi|348549310|gb|HQ394223.1
91348549338 | gb|HQ394237.1|
gi|348549306|gb|H0394221.1|
gi|348549346 | gb|H0394241.1 |
gi|348549314|gb|HQ394225.1|
gi|348549308 | gb|H0394222.1 |
gi|348549316|gb|H0394226.1|
gi|348549348 | gb|10394242.1 |
gi|348549334 | gb|HQ394235.1|
gi|348549312 | gb|H0394224.1|
gi|348549352|gb|HQ394244.1|
gi|348549332| gb|H0394234.1|
gi|348549324 | gb|H0394230.1|
gi|348549330| gb|H0394233.1 |
gi|348549326 | gb|HQ394231.1|
gi|348549344 | gb|H0394240.1|
gi|348549342|gb|HQ394239.1|
gi|348549322|gb|H0394229.1|
gi|348549318|gb|H0394227.1|
gi|348549320|gb|HQ394228.1|
gi|348549328 | gb|HQ394232.1|

............. GCCTGCTGCTGCTCGCTCCTGGCGGENAGCCCGGCGGGTTTTGAGTTG
................ GCCTGCTGTCGGTCCTGGCGGGAAGCCCGGCGGATTTCGAGTTG

................ TGCTGCTTGCTTATCTTGCCAATAGTCCGGCCGATTTCGAACAG
________________ TGCTGCTTCCCTACCTTGCCGACAGCCCCGCAGACTTCGAGCAG
............................... TCGCCAACAGCCAAGCCGATTTCGAGCAG
______________________________ CTCTCCAACAGCCCCGCCGATTTCGAGCAG
............................................. GCCGATTTCGAGCAG
.......................................... CCGGCCGATTTCGAGCAG
......................................... CCCCGCCGATTTCGAGCAG
........................................... CCGCCGATTTCGAGCAG
................ TGCTTCTCGCTTATCTCGCATCGAGCCCTGCCGATTTCGAGCAG
......................................... CCCTGCCGATTTCGAGCAG
____________________________________ GCAAGCCCCGCCGATTTCGAGCAG

------------------------------------ GCCAGCCCGGCCGATTTCGAGCAG
------------- GCATGCTGCTCGCCTATCTCTCAGCCAGTCCCGCCGATTTCGAACAG
------------------------------------ GCCAGCCCTGCCGACTTCGAGCAG
GGGCAGGGTTATGGCATGCTGCTCGCCTATCTCGCAGCCAGCCCTGCGGATTTCGAACAG

* -

ATCTGGACTTTCACCCGCACCGAGCTTGTGCTCCGCAATGACGGCCTTGCCGCCTGGAAA
ATCTGGACTTTCACCCGCACCGAGCTTGTGCTCCGCAATGACGCGCCTTGCCGCCTGGARA
ATCTGGCTATTTTACCCGCACCGAGCTGCTGCTCCGCGACGACCGGCCTTGCCGTCTGGAAA
ATCTGGTATTTTACCCGCACGGAGCTGCTGCTACGCGATGACGCGTCTTGCCGTCTGGAAA
ATCTGGTATTTTACCCGCACGGAGCTGCTGCTACGCCGATGACGGTCTTGCCGTCTGGAAA
ATATGGTATTTTACGCGCACCGAACTGCTGCTGCGCGACGATGGCCTGGCGGCCTGGAAA
ATATGGTATTTCACCCGGACGGAACTCCTGCTGCNCGATGATGGACTTGCTGTATGGAAA
ATATGCTATTTCACCCGCACGGAACTCCTGCTCCGTCGATGATGCGACTTGCTGTATCGCGAAA
ATATGGTATTTCACCCGCACGGAACTCCTGCTCCGTCGATGATGGACTTGCTGTATGGAAA
ATCTGCTATTTCACCCGCACCGAACTGCTGCTCCGCAATGACGGCCTTGCCGTCTGCGAAA
ATCTGGTATTTTACCCGCACCGAACTCTTGTTCCGCCACGATGGCCTGGCCCTGTCGGAAA
ATCTGCTATTCNACCCGCACCGAACTCTTCTTCCCCCACCGATGCGCCTGGCCCTGTCCAAA
ATCTGGTATTTCACCCGCACCGAGCTATTGCTCGCGTGACGATGCGTCTGGCCGTGTCCGAAA
ATCTGGCTATTTCACCCGCACCGAGCTGCTGCTCCGCGACGATGCTCTGGCCCTGTGGAAA
ATCTGGTATTTTACCCGCACCGAGTTGCTGCTCCGCCACGACGGCCTGGCCCGTTTCGCGARA
ATCTGGTATCTTACCCGCACCGACTGCTTGCTGCGCGACGATGGCCTGGCCGTCTGGAAA
ATCTGGTATTTTACCCGCACCGAACTGCTGCTCCGCCACGATGCGCCTGGCCCTCTCGCGARA
ATCTGGTACTCTACCCGCACCGAACTGCTGCTGCGCGACGATGGCCTGGCCGTCTGGAAA
ATCTGCTATCTTACCCGCACCGAGCTGCTGCTCCGCCACGATGCGCCTGGCCCTCTCCGAAA
ATCTGGTATTTTACCCGCACCGAACTGCTGCTGCGCGACGATGGCCTGGCCGTCTGGAAA
ATCTGGTATTTTACCCGCACCGAGCTGCTGCTCCGCCACCGATGCGCCTGGCCCTCTCGARA
ATCTGGTATTTTACCCGCACGGAGCTGCTGTTCCGCGACGATGGCCTGGCCGTCTGGAAG
ATCTGGTATTTTACCCGCACCGAGCTGCTGCTCCGCCACCGATGCCCTTGCCCTCTGCGAAA

*k hhk® *hk Rk *E Ak *hk * * * khk Kk *k k% * LA 2

Figura 2. Alineamiento multiple de secuencias con la aplicacion onlie MUSCLE

(www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle/)

Ademds, si el alumno decide comparar con otro programa, pudo utilizar el
programa BioEdit para realizar los alineamientos mdltiples, la herramienta que viene
incluida en el programa es ClustalW, formato en el que la aplicaciéon MUSCLE también va
a ofrecer los datos resultantes. Los alumnos realizan ejemplos prédcticos de ensamblaje de

secuencias del gen ribosémico 16S, marcador taxonémico en bacterias, muy sencillo de
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realizar y entender. También realizaron alineamientos mdltiples de secuencias para ver
regiones conservadas de genes pertenecientes, por ejemplo, a especies de un mismo
género, familia o incluso de un Phyllum, lo que es muy ttil cuando queremos crear
primers universales que es el tltimo apartado que vamos a introducir en este curso.

Para un buen disefio de cebadores, iniciadores de la reaccién que lleva a cabo la
polimerasa en la PCR, se deben tener en consideracion distintos aspectos que ponemos en
conocimietno de los alumnos como son, la longitud de esos cebadores (entre 18 y 24
bases), un alto contenido en G+C y temperaturas de anillamiento cercanas entre los pares
de cebadores, ademds de evitar regiones con potencialidad para formar estructuras
secundarias internas.

Por dltimo, ponemos a disponibilidad del alumno diversos programas de disefio de
cebadores como son Primer3 (6, 7) y algunos otros que las distintas marcas de biologia

molecular ponen a disposicién de los usuarios.

Resultados

El presente curso de bioinformética bdsica ha tenido como objetivo principal iniciar
en el manejo de secuencias de ADN a alumnos y profesionales de diferentes dreas
cientificas, en especial, a los pertenecientes a la Facultad de Farmacia, que carezcan de
conocimientos previos en bioinformdtica. Ademds, el curso se engloba dentro del Proyecto
de Innovacién Docente EducaFarma 2.0 en el que se pretende ofrecer cursos/talleres o
seminarios prdcticos impartidos por profesores del centro con los propios recursos del
centro.

Para tener conocimiento de la percepcién de los alumnos que reciben este curso
préctico asi como de informacién adicional que nos permita mejorar la imparticién de este
tipo de cursos, se realizé una encuesta de satisfaccién en la que se pregunté a los alumnos
sobre su formacién, nivel de satisfaccién en distintos aspectos como son la calidad de los
ponentes y la satisfaccién general con el curso, entre otros.

En este sentido, este curso/taller, dirigido sobre todo a los profesionales y alumnos
de la Facultad de Farmacia de la Universidad de Salamanca, tuvo participacién también
de personas pertenecientes a otras Facultades, como la Facultad de Ciencias Agrarias y
Ambientales o la Facultad de Biologfa. De entre los alumnos un 71% son estudiantes de
Grado, un 14% estudiantes de posgrado y un 2% de otra procedencia. Ademds, han
asistido mayoritariamente mujeres, un 71% frente a un 29% de hombres. La difusién ha
funcionado a la perfeccién, sobre todo por la web de la Facultad de Farmacia y Eventum

(28%), aunque parece ser que el boca a boca ha sido la manera de difusién mds efectiva

(36%).
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En cuanto a la calidad del curso y de los ponentes, y utilizando una escala del 1 al 5,
siendo 1 muy malo y 5 excelente, el 100% de los alumnos evaluaron el curso como muy
bueno y/o excelente. Cabe destacar que un 57% de los alumnos consideran que las
herramientas de las que se ofrece el conocimiento en este curso son excelentes y de mucha
utilidad. Ademds un 64% cree que la organizacién del curso ha sido muy buena y un 21%
excelente.

En general la satisfaccién global con el curso ha sido muy buena (en una escala del 1
al 10, el 100% de los alumnos estdn entre 8 y 10 puntos), aunque la duracién del curso es lo
que origina mayor discordancia entre el alumnado, incluso un 7% esta en desacuerdo,
opinando que se deberia dividir el curso en varias sesiones y aumentar los contenidos,
incluyendo otros tipos de andlisis e incluso ahondando en los contenidos que ya se

ofrecen.
Conclusion

Como conclusién general, el curso/taller propuesto ha sido un éxito de acogida ya
que se cubrieron todas las plazas disponibles en un corto periodo de tiempo e incluso se
formé una pequeiia lista de espera de interesados. Ademds, aunque se puedan realizar
muchas mejoras de cara a un futuro o préximas ediciones del curso, la satisfaccién tanto

del alumnado como de los ponentes ha sido excelente por lo que existe una relacién directa
entre los objetivos perseguidos y la evaluacién obtenida por lo que consideramos que el modelo

utilizado es claramente positivo y apto para utilizarse en futuras ediciones.
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