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PROGRAMA DE POSGRADO EN CIENCIAS BIOLOGICAS

Denominacién de la actividad académica (completa): CURSO DE BIOINFORMATICA Y BIOLOGIA MOLECULAR
DE LA EXPRESION GENETICA EN EUCARIONTES

Clave: Semestre: Campo de conocimiento: Numero de Créditos:
(no llenar) Primero o segundo Expresion Genética, 8 Créditos
Regulacion Metabolica y
aspectos evolutivos
Caracter Horas Horas por semana | Horas por semestre
Optativa de eleccién

Teéricas Prdcticas 4 hrs 64 hrs
4 0
Modalidad Duracién del curso
Curso Semestral

Obijetivo general:

El estudiante ampliara los conocimientos de Biologia Molecular aplicados a la regulacion de la expresion genética y
conocera los fundamentos de la Bioinformadtica para disefiar y aplicar estrategias de evaluacion y analisis de la
expresion genética.

Temario Horas
Teéricas Précticas

Unidad 1 Generalidades de Biologia Molecular y de Informatica 28

1.1 Bases moleculares en el estudio de la expresion genética (10 hrs)
Profesora: Dra. Alina Uribe Garcia.

Objetivo: Los estudiantes reforzaran y revisaran los principios basicos de la
Biologia Molecular.

1.1.1 El estudio de la expresién genética
-Introduccion y conceptos.

1.1.2 Procesos del ADN

-Estructura y caracteristicas del ADN.

-Cromatina y polimerasas de sintesis del ADN.
-Replicacion, Transcripcion y transcripcion inversa.

1.1.3 La molécula del ARN

-Tipos de ARN.

-Maduracidn, exportacion y traduccién del ARNmensajero.
-Sintesis de proteinas y degradacion del ARNmensajero.
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1.2 Técnicas de biologia molecular para el analisis de la expresion genética (12
hrs)

Profesores: Dra. Laura Ongay Larios y Dra. C. Marissa Calder6n Torres.

Objetivo: Los estudiantes conoceran las principales técnicas empleadas para evaluar
la expresion genética.

1.2.1 Descripcion y aplicacién de las técnicas moleculares

1.2.2 PCR en tiempo real, su uso, ventajas y desventajas

1.2.3 Secuenciacion del ADN, caracteristicas

1.2.4 Aplicaciones de la secuenciacion de acidos nucleicos: RNA-seq

1.3 Fundamentos de Informaética (6 hrs)
Profesor: Dr. Miguel Murguia Romero.

Objetivo: Los estudiantes aprenderan los métodos de bases de datos para el andlisis
de las secuencias de ADN y ARN.

1.3.1 Fundamentos de Bases de datos
-¢Qué son y para qué sirven las bases de datos?

1.3.2 Modelo relacional de base de datos
1.3.3 Disefio de Bases de datos
-Construccion bases de datos.

-El lenguaje SQL

-Restricciones de integridad en bases de datos

Unidad 2 Transcripcion y Bioinformatica 20

2.1 Regulacién de la transcripcién (6 hrs)
Profesora: Dra. Claudia Marissa Calderén Torres.

Obijetivo: Se explicaran las caracteristicas de la remodelacion de la cromatina y de
los factores de transcripcion en el proceso de transcripcion. El estudiante hara una
busqueda de elementos de respuesta al estrés extra e intra celular en las bases de
datos disponibles en internet.

2.1.1 Remodelacion de la cromatina

- EI modelo de la Cromatina, desalojo e incorporacion de nucleosomas,
modificacion de histonas.

- Técnicas de analisis de la cromatina.

2.1.2 Los factores de transcripcion

-¢Qué son los factores de transcripcién? Estructura y dominios.
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- El pre-inicio de la transcripcion y los factores de transcripcién.

-Los factores de transcripcion en la respuesta celular al estrés por cambios de
pardmetros ambientales.

2.2 Latecnologia CRISPR aplicada a la transcripcion (6 hrs)
Profesor: Dr. Juan Carlos Vizuet de Rueda

Objetivo: El estudiante conocerd la aplicacién de la edicion genética y discutira sus
ventajas y desventajas.

2.2.1 Fundamento de la técnica de Repeticiones Palindrémicas Cortas
Agrupadas y Regularmente Espaciadas (CRISPR por sus siglas en inglés).

-Madificacion de la expresion genética en plantas.

2.3 Bioinformatica para la bisqueda de sitios de union (8 hr)
Profesor: Dr. Miguel Murguia Romero.

Objetivo: El estudiante conocera algunas técnicas de bases de datos para la
busqueda de secuencias de unién al ADN.

2.3.1 Representacion de sitios de union en bases de datos

-Los factores de transcripcion y los sitios de unién al ADN.

-Modelo de base de datos de factores de transcripcion

-El lenguaje SQL para la consulta de Base de datos de factores de transcripcion

2.3.2 Construccion de base de datos de sitios de union al ADN
-Disefio de bases de datos de factores de transcripcion.
-Expresiones regulares, IUPAC y secuencias de unién al ADN.
-Ontologia GO.

Unidad 3 Disefio, evaluacién y anélisis de la expresion genética 16

3.1 Analisis de la expresion genética (16 hrs)

Profesores: Dra. Laura Ongay Larios, Dra. C. Marissa Calderén Torres y Dr.
Miguel Murguia Romero.

Objetivo: El estudiante integrara el conocimiento de bases de datos y regulacion de
la transcripcion para el analisis basico de resultados del RNA seq.

3.1.1 Andlisis basico de RNA-seq

-Andlisis de la calidad de la secuenciacion.

3.1.2 Estimacion del error, fiabilidad y sensibilidad del RNA-seq
-Unidades relativas, FPKM y RPKM.

-Limpieza de datos.
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3.1.2 Técnicas estadisticas para el analisis de RNA-seq
-ldentificacion de genes con expresion diferencial.

-Comparacion del anélisis basico de los resultados de la técnica molecular en desuso
de los microarreglos vs RNA-seq.

3.1.3 Estudio de caso

Busqueda de genes de respuesta mediante los factores de transcripcion que se
activan durante estrés oxidante y por falta de nitrdgeno en una levadura extreméfila

al sodio.
Total de horas teéricas 64
Total de horas practicas
Suma total de horas 64
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Sugerencias didacticas: Mecanismos de evaluacién del aprendizaje de los alumnos:
(marcar con una X la sugerencia diddctica que se (marcar con una X el mecanismo que se utilizaré para evaluar
utilizard para abordar los temas. Es importante tomar | el aprendizaje. Se recomienda que para la evaluacién sean

en cuenta que si la actividad tiene horas prdcticas en las | tomadas en cuenta las sugerencias diddcticas sefialadas)
sugerencias deberd haber herramientas prdcticas para

el aprendizaje de los temas) __* Exdmenes parciales
Examen final escrito
__* Exposicién oral __* Tareas y trabajos fuera del aula
Exposicién audiovisual __* Exposicién de seminarios por los alumnos
__* Ejercicios dentro de clase __* Participacién en clase
__*_Ejercicios fuera del aula Asistencia
Seminarios Seminario
Lecturas obligatorias Otros (indicar cudles)

___ Trabajos de investigacion

__ Prdcticas de taller o laboratorio
_____ Prdcticas de campo

___ Ofros (indicar cudles)

Linea de investigaciéon:

Regulacion de la expresion genética durante estrés salino y oxidante en eucariontes

Perfil profesiografico

Biologia Molecular: Doctorado con especialidad en los mecanismos de transcripcion, deseable tener experiencia
docente y de investigacion en la evaluacion de la expresion genética, especialidad en técnicas moleculares masivas.
Bioinformatica: Doctorado con especialidad en bioinformatica, programacion en lenguajes orientados a objetos, y
bases de datos relacionales.




