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Denominación de la actividad académica (completa): TEMAS SELECTOS – CARACTERIZACIÓN DE PROTEÍNAS VINCULADAS 

CON EL PROCESO SALUD-ENFERMEDAD 

Clave:  
(no llenar) 
 

Semestre:  
2024-2 
 

Campo de conocimiento: 
Biología Experimental  
Biomedicina 

Número de Créditos: 
8 
 

Carácter  
Optativa 
 

Horas Horas por semana  Horas por semestre 

Teóricas 
 

64 

Prácticas 
 
0 

 
4 

 
64 
 

Modalidad 
Curso 
 

Duración del curso 
semestral 

 
Seriación indicativa u obligatoria antecedente, si es el caso: 
Sin seriación 
 

 
Seriación indicativa u obligatoria subsecuente, si es el caso: 
Sin seriación 
 

 
Objetivo general: Conocer las estrategias metodológicas empleadas en la caracterización de proteínas vinculadas 
con el proceso salud-enfermedad para elaborar propuestas terapéuticas. 

 
Objetivos específicos: (en si caso) 
 
 

Temario 

 

Horas 

Teóricas Prácticas 

Unidad 1  

1. Los ácidos nucleicos como una herramienta fundamental en la 

biomedicina. 

1.1. Extracción de ácidos nucleicos (ADN y ARN) a partir de 

muestras biológicas. 

1.2. Métodos de cuantificación de ácidos nucleicos. 

1.3. Reacción en cadena de la Polimerasa (PCR) a partir de ADN y 

ARN. Fundamentos de PCR punto final y tiempo real. 

1.4. Clonación de genes en plásmidos multicopia y de 

sobreexpresión. 

1.5.  Mutagénesis sitio-específica, generación de novo de sitios de 

restricción, inclusión de regiones “tag” y construcciones para 

secuencias reporteras (His-Tag, HA, GFP, etc.).  

1.6 Secuenciación de ácidos nucleicos. 

1.7 Bioinformática. Fundamentos y aplicaciones. 

1.8. Discusión de trabajos que hayan empleado este tipo de 

estrategias en el estudio del proceso salud-enfermedad. 

10 0 

Unidad 2 10 0 



 

2. Las proteínas como blancos moleculares en la biomedicina 

2.1. Sobreexpresión de proteínas recombinantes: optimización de 

procesos para la obtención de productos solubles.  

2.2. Purificación de proteínas a homogeneidad: precipitaciones con 

sales, cromatografía de exclusión molecular, de intercambio iónico y 

por afinidad. 

 2.3. Métodos de cuantificación de proteínas a partir de extractos 

totales de bacterias, así como de proteínas purificadas (Bradford, 

ácido bicinconínico); empleo del coeficiente de extinción molar; 

espectrofotómetro vs nanodrop.  

2.4. Caracterización inicial de la integridad, pureza, solubilidad, 

constantes de dilución, efecto del pH, efecto de fuerza iónica, etc. en 

las proteínas recombinantes purificadas. 

2.5. Discusión de trabajos que hayan empleado este tipo de 

estrategias en el estudio del proceso salud-enfermedad. 
Unidad 3 

3. La función de las proteínas como un observable en la 

biomedicina 

3.1. Caracterización de proteínas no catalíticas.  

3. 2. Caracterización de enzimas.  

3.2. Inactivación enzimática como una herramienta hacia el 

desarrollo de fármacos.  

3.3. Discusión de trabajos que hayan empleado este tipo de 

estrategias en el estudio del proceso salud-enfermedad. 

10 0 

Unidad 4 

4. Métodos de estudio de la estructura de las proteínas I 

4.1. Fundamentos de la espectrofluorometría, fluoróforos, 

“quenching”. Fluorescencia intrínseca de las proteínas;  

4.2. Fluorescencia extrínseca de las proteínas; uso del ANS. 

4.3. Dicroísmo circular, sus fundamentos y aplicaciones. 

4.4. Ensayos de proteólisis limitada. 

4.5. Análisis de la oligomerización de proteínas en condiciones 

reductoras y no reductoras. 

4.6.  Discusión de trabajos que hayan empleado este tipo de 

estrategias en el estudio del proceso salud-enfermedad. 

10 0 

Unidad 5 

5. Métodos empleados para el estudio de la estructura 

tridimensional (3D) de las proteínas 

5.1. Utilidad del estudio de la estructura 3D de las proteínas y otras 

biomoléculas. 

5.2. Métodos biofísicos para determinar la estructura 3D de las 

proteínas: difracción de los rayos X, crio-microscopía electrónica de 

transmisión y resonancia magnética nuclear. 

5.3. Métodos bioinformáticos para la determinación de la estructura 

3D de las proteínas: Modelado molecular por homología, 

“threading”, ab initio y redes neuronales (machine learning). 

10 0 



 

5.4 Análisis de la calidad de la estructura 3D de las proteínas. 

Parámetros que definen a un buen modelo 3D. 

5.5. Análisis de los modelos tridimensionales de las proteínas y otras 

biomoléculas mediante su visualización con modeladores gráficos: 

PyMOL, VMD, Chimera. 

5.6 Ejercicios y discusión de trabajos que hayan empleado 

estrategias para el estudio 3D de las biomoléculas en diferentes 

patologías.   
Unidad 6 

6. Métodos de detección y análisis de biomoléculas. 

6.1. Generación de anticuerpos policlonales y monoclonales. 

6.2. Análisis mediante técnicas de Western blot y ELISA 

6.3. Análisis por inmunocitoquímica. Microscopía de luz y 

electrónica. 

6.4. Métodos de transfección celular. 

6.5. Construcción y análisis de proteínas unidas a moléculas 

reporteras (GFP, Luciferasa, mCherry, HA, HisTag, etc.)  

6.6. Discusión de trabajos que hayan empleado este tipo de 

estrategias en el estudio del proceso salud-enfermedad. 

10 0 

Unidad 7 

7.1. Integración y aplicación del conocimiento adquirido 

4 0 

Total de horas teóricas 64  

Total de horas prácticas 0  

Suma total de horas 
 

64  
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Sugerencias didácticas: 
_X___ Exposición oral 
__X__ Exposición audiovisual 
__X__ Ejercicios dentro de clase 
__X__ Ejercicios fuera del aula 
__X__ Seminarios 
__X__ Lecturas obligatorias 
__X__ Trabajos de investigación 
____ Prácticas de taller o laboratorio 
____ Prácticas de campo 
____ Otros (indicar cuáles)____ Trabajos de 
investigación 
____ 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 
__X__ Exposición de seminarios por los alumnos  
__X__ Participación en clase 
__X__ Asistencia 
____ Seminario 
____ Otros (indicar cuáles) 
 

 
Línea de investigación: Desarrollo racional de fármacos. 
 

Perfil profesiográfico:  Tener conocimiento de estrategias metodológicas para la obtención y caracterización de 
proteínas vinculadas con el proceso salud-enfermedad. Tener capacidad docente. Capacidad de manejo de grupo. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Repartición de horas 

Curso. CARACTERIZACIÓN DE PROTEÍNAS VINCULADAS CON EL PROCESO SALUD-

ENFERMEDAD. Semestre 2024-2 

Posgrado en Ciencias Biológicas. 

Clases martes y jueves de 9:00 a 11:00 hrs. 

 

PRIMERA CLASE (Introducción al curso) 

Exámen diagnóstico (sin valor para la calificación del curso), presentación del curso, discusión acerca de 

las perspectivas de los alumnos, explicación de las características del trabajo final, acuerdos para 

calificar. Todos los profesores. 1 sesión. 2 horas. 

 

UNIDAD 1. 

Dra. Cynthia Fernández Lainez 

Laboratorio de Errores Innatos del Metabolismo y Tamiz, piso 9, Torre de Investigación, Instituto 

Nacional de Pediatría. 5 sesiones. 10 horas. 

 

UNIDAD 2. 

Dra. Itzhel García Torres 

Laboratorio de Biomoléculas y Salud Infantil, piso 5, Torre de Investigación, Instituto Nacional de 

Pediatría. 5 sesiones. 10 horas. 

 

UNIDAD 3. 

Dra. María Dora Molina Ortiz 

Laboratorio de Toxicología Genética, piso 8, Torre de Investigación, Instituto Nacional de Pediatría. 

5 sesiones. 10 horas. 

 

UNIDAD 4. 

Dr. José Ignacio de la Mora de la Mora 

Laboratorio de Biomoléculas y Salud Infantil, piso 5, Torre de Investigación, Instituto Nacional de 

Pediatría. 5 sesiones. 10 horas. 

 

UNIDAD 5. 

Dr. Sergio Enríquez Flores 

Laboratorio de Biomoléculas y Salud Infantil, piso 5, Torre de Investigación, Instituto Nacional de 

Pediatría. 5 sesiones. 10 horas. 

 

UNIDAD 6. 

Dr. Luis Antonio Flores López 

Laboratorio de Biomoléculas y Salud Infantil, piso 5, Torre de Investigación, Instituto Nacional de 

Pediatría. 5 sesiones. 10 horas. 

 

UNIDAD 7. 

Integración y aplicación del conocimiento adquirido 

Todos los profesores 2 sesiones. 4 horas. 

 


