UNIVERSIDAD NACIONAL AUTONOMA DE MEXICO
PROGRAMA DE POSGRADO EN CIENCIAS BIOLOGICAS

Denominacién de la actividad académica (completa):_BIOLOGIA MOLECULAR DE HONGOS_

Clave:
(no llenar)

Semestre:
2019-2

Campo de conocimiento:

Biologia evolutiva, Biologia 8

experimental, Sistemdtica

Nomero de Créditos:

Caracter Horas Horas por semana Horas por semestre
optativa Teéricas Practicas | 25 100

40 60
Modalidad Duracion del curso

curso-laboratorio

Intensivo cuatro semanas 19 de marzo al 12 de abril de 2019

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

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

Obijetivo general:

Que el alumno desarrolle las capacidades tedricas y técnicas para desarrollar protocolos y resolver problemas de
biologia molecular para contestar preguntas de investigacion relacionadas con la evolucion, sistemdtica y ecologia de

los hongos.

Objetivos especificos: (en si caso)

Desarrollar el conocimiento de los fundamentos moleculares de los diferentes protocolos aplicados para la extraccién,

amplificacién y secuenciacion 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 criticas esenciales para la comparacién, modificacién y creacién de protocolos de

biologia molecular
Ensefiar las bases del andlisis de secuencias de ADN

Temario

Horas

Teéricas

Préacticas

Unidad 1 Extraccion de ADN, regiones y marcadores moleculares para hongos
5 dias

1.0 DNA

1.1 Extraccién de ADN métodos de lisis y purificacién (fenol-cloroformo)

1.2 Extraccién de ADN métodos comerciales por columnas

1.3 Extraccién de ADN métodos comerciales de suspensién de ADN sin purificacidn
1.4 Electroforesis de ADN y proteinas

1.5 Primers y caracteristicas de los primers

1.6 Regiones y primers usados en sistemdtica y ecologia de hongos

1.7 Disefio de primers

10

15

Unidad 2 PCR y finger printing 5 dias

2.1 Reaccidn 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 Amplificacién y solucién de problemas

Unidad 3 Secuenciacién de ADN 5 dias 10 15
3.1 Finger printing (Microsatelites, GBS)

3.2 Generalidades de la limpieza de PCR

3.3 Electroforesis capilar

3.4 Secuenciacién Sanger por electroforesis capilar

3.5 PCR de emulsién

3.6 Secuenciacidn de nueva generacidn en plataforma lon Torrent e lllumina

3.7 Edicién de secuencias

3.8 Criterios para la formacién de MOTUS de secuencias ambientales de hongos

Unidad 4 Bioinformatica 5 dias 10 15
4.1 Andlisis de secuencias

4.2 Andlisis de BLAST

4.3 Asignacién de identidad de secuencias por similitud genética contra las bases de
datos de NCBI, UNITE y BOLD systems

4.4 Alineamiento y andlisis filogenéticos en Geneious, TNT, RAxML y Mr. Bayes

4.5 Andlisis ecolégico de los datos moleculares

4.6 Generalidades de pipelines para el andlisis de gendmica y metagendmica de
muestras ambientales

Total de horas tedricas 40
Total de horas practicas 60
Suma total de horas 100
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Sugerencias didacticas: Mecanismos de evaluacion del aprendizaje de los alumnos:
__x__ Exposicién oral __x__ Exé&menes parciales
Exposiciéon audiovisual __ Examen final escrito
____ Ejercicios dentro de clase _ x__ Tareas y trabajos fuera del aula
Ejercicios fuera del aula _____ Exposicién de seminarios por los alumnos
____ Seminarios ___ Participacién en clase
__Xx__ Lecturas obligatorias ___Asistencia
_____ Trabajos de investigacion __ Seminario
__X___ Précticas de taller o laboratorio __ Oftros (indicar cudles)
____ Prdcticas de campo
Otros (indicar cudles)

Linea de investigaciéon: Micologia

Perfil profesiografico
Estudiantes con temas de micologia de preferencia con nocidn de conceptos bdsicos de biologia molecular







