
 
UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 

PROGRAMA DE POSGRADO EN CIENCIAS BIOLÓGICAS 

 

Denominación de la actividad académica (completa):_BIOLOGÍA MOLECULAR DE HONGOS_ 

Clave:  
(no llenar) 
 

Semestre:  
2019-2 
 

Campo de conocimiento: 
Biología evolutiva, Biología 
experimental, Sistemática 
 

Número de Créditos: 
8 
 

Carácter  
optativa 
 

Horas Horas por semana  Horas por semestre 

Teóricas 
40 

Prácticas 
60 

25 
 

100 
 

Modalidad 
curso-laboratorio 
 

Duración del curso 
Intensivo cuatro semanas 19 de marzo al 12 de abril de 2019 

 
Seriación indicativa u obligatoria antecedente, si es el caso: 
No aplica 
 

 
Seriación indicativa u obligatoria subsecuente, si es el caso: 
No aplica 
 

 
Objetivo general:  
Que el alumno desarrolle las capacidades teóricas y técnicas para desarrollar protocolos y resolver problemas de 
biología molecular para contestar preguntas de investigación relacionadas con la evolución, sistemática y ecología de 
los hongos. 
 

 
Objetivos específicos: (en si caso) 
Desarrollar el conocimiento de los fundamentos moleculares de los diferentes protocolos aplicados para la extracción, 
amplificación y secuenciación de ADN. 
Desarrollar habilidades técnicas que le permitan a los alumnos alcanzar un alto grado de eficiencia en el 
procesamiento de las muestras. 
Desarrollar las capacidades críticas esenciales para la comparación, modificación y creación de protocolos de 
biología molecular 
Enseñar las bases del análisis de secuencias de ADN 
 

Temario 
 

Horas 

Teóricas Prácticas 

Unidad 1 Extracción de ADN, regiones y marcadores moleculares para hongos 
5 días 
1.0 DNA  
1.1 Extracción de ADN métodos de lisis y purificación (fenol-cloroformo)  
1.2 Extracción de ADN métodos comerciales por columnas  

1.3 Extracción de ADN métodos comerciales de suspensión de ADN sin purificación  
1.4 Electroforesis de ADN y proteínas 
1.5 Primers y características de los primers  
1.6 Regiones y primers usados en sistemática y ecología de hongos  
1.7 Diseño de primers  
 

10 15 

Unidad 2 PCR y finger printing 5 días 
2.1 Reacción en cadena de la polimerasa aspectos generales  
2.2 PCR de gradiente  
2.4 PCR stepdown 
2.3 PCR en tiempo real  
2.5 PCR retro 

10 15 



2.6 Amplificación y solución de problemas 

Unidad 3 Secuenciación de ADN 5 días 
3.1 Finger printing (Microsatelites, GBS) 
3.2 Generalidades de la limpieza de PCR 
3.3 Electroforesis capilar 
3.4 Secuenciación Sanger por electroforesis capilar 
3.5 PCR de emulsión 
3.6 Secuenciación de nueva generación en plataforma Ion Torrent e Illumina 
3.7 Edición de secuencias 
3.8 Criterios para la formación de MOTUS de secuencias ambientales de hongos 

10 15 

Unidad 4 Bioinformática 5 días 
4.1 Análisis de secuencias 
4.2 Análisis de BLAST 
4.3 Asignación de identidad de secuencias por similitud genética contra las bases de 
datos de NCBI, UNITE y BOLD systems 
4.4 Alineamiento y análisis filogenéticos en Geneious, TNT, RAxML y Mr. Bayes 
4.5 Análisis ecológico de los datos moleculares 
4.6 Generalidades de pipelines para el análisis de genómica y metagenómica de 
muestras ambientales 

10 15 

Total de horas teóricas 40  

Total de horas prácticas  60 

Suma total de horas  100 
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Sugerencias didácticas: 
__x__ Exposición oral 
____ Exposición audiovisual 
____ Ejercicios dentro de clase 

____ Ejercicios fuera del aula 
____ Seminarios 
__x__ Lecturas obligatorias 
____ Trabajos de investigación 
__x__ Prácticas de taller o laboratorio 
____ Prácticas de campo 
____ Otros (indicar cuáles) 

Mecanismos de evaluación del aprendizaje de los alumnos: 
__x__ Exámenes parciales 
____ Examen final escrito 
__x__ Tareas y trabajos fuera del aula 

____ Exposición de seminarios por los alumnos  
____ Participación en clase 
____ Asistencia 
____ Seminario 
____ Otros (indicar cuáles) 
 

 
Línea de investigación: Micología 
 

Perfil profesiográfico  
Estudiantes con temas de micología de preferencia con noción de conceptos básicos de biología molecular 



 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


