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2. PRESENTACION

Este curso, por su contenido estd dirigido a estudiantes del Programa de
Maestria y Doctorado de la linea terminal de Ciencias Veterinarias y
Zootécnicas, esta considerado como un curso de profundizacién disciplinaria
con aplicacion en las Ciencias Microbiologicas Veterinarias. Esta ideado para
qgue el alumno profundice sus conocimientos y apligue las técnicas
biomoleculares y la informatica en la investigacion en las ciencias
Microbiolégicas Veterinarias, Se consideran 6 créditos; cuatro horas en una
sesion semanal (dos de teoria y dos de practica). El curso se impartir4 en la
Unidad Académica de Medicina Veterinaria y Zootecnia de la Universidad
Autonoma de Nayarit.

3. OBJETIVO(S)

Objetivo general:
Utilizar las técnicas biomoleculares y la informatica en las Ciencias
microbioldgicas veterinarias.

Objetivos especificos:
Conocer y aprender las técnicas mas importantes de biologia molecular en las
aplicadas a la investigacion microbiana.
Comprender el uso de la informatica y el impacto actual en investigacion.
Aplicar los conocimientos de bioinformatica para resolver problemas que se
presentan en investigacion de ciencias microbiolégicas veterinarias
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5. RELACION CON EL PERFIL DE EGRESO

Los estudiantes seran capaces de predecir suceso biolégicos relacionados




con el dogma central de la biologia molecular (de la replicacion a la traduccion)
utilizando herramientas y programas computacionales.

6. CONTENIDOS

UNIDAD I. Manejo de secuencias

Definicion de bioinformatica

Elementos computacionales

Recursos disponibles en internet

Complejidad de algoritmos

Incorporacion el conocimiento biolégico a los algoritmos
matices BLOSSUM y PAM

Alineamiento y tipos de alineamientos

Busqueda BLAST y disefio de sondas

Bancos de datos: banco de genes y de genomas completos
Analisis de secuencias de acidos nucleicos
Identificacién de Marcos abiertos de lectura (ORF)
Alineamientos comparativos secuencias repetidas
Traduccion de secuencias nucleotidicas

UNIDAD 2. Proteinas

Andlisis de secuencias de proteinas
Secuencias predichas
Propiedades fisicoquimicas
Estructuras secundarias

Prediccion de péptido senal/ idesa
Prediccion de epitopes

Modelaje estructuras terciarias
Andlisis filogenéticos

UNIDAD 3. métodos moleculares a la determinacion de la infeccién, carga
microbiana y variacion genética
Determinacién de polimorfismos genéticos
electroforeticos:
De nucleétido tnico (SNP), microsatelites, minisatelites, VNTRs, AFLP, RFLP, IS
De secuencias SPA-typing, MLST, espoligotipos
Los polimorfismos genéticos de salud y enfermedad.

7. ESTRATEGIAS DIDACTICAS Y DE APRENDIZAJE

Exposicion y discusion de los marcos tedricos.

Utilizacién de herramientas computacionales disponibles en la red.
Utilizacién de diversos programas de los llamados open source
Pizarrén, computadora y proyector

8. PROCEDIMIENTOS PARA LA EVALUACION DEL APRENDIZAJE

e Integracion del portafolio con acciones, tareas y lecturas
complementarias que favorezcan el autoaprendizaje.

e Sera considerado un trabajo final, al estudiante se le asignara un tema
y, con base en los conocimientos adquiridos en el curso, deberé utilizar
las aplicaciones bioinformaticas para identificar secuencias de acidos
nucleicos con posible aplicacion biotecnoldégica en bancos de
genes/genomas. Posteriormente, el estudiante debera ser capaz de




disefiar sondas especificas que utilizard para amplificar la secuencia
deseada de una muestra real de &cidos nucleicos purificados (depende
de disposicion de espacio

e Presentacion de seminario sobre la revision de articulos y textos
investigacion en técnicas moleculares.

e Utilizacion de habilidades de investigacion, incluyendo la capacidad de
disefiar experimentos, el conocimiento de técnicas moleculares, analisis
de datos, y la revision de la literatura critica

e Usar las habilidades transferibles en las presentaciones orales,
redaccion de informes, y el uso de la informacion tecnoldgica

9. CRITERIOS DE ACREDITACION

Debera cubrirse el 80 % de asistencia y la calificacion minima aprobatoria sera
de 80 (ochenta).

10.CRITERIOS DE CALIFICACION

- Total de marcos tedricos 40%.
- Total de Participacion 30%.
- Seminario 10%.
- Presentacion de portafolio 20%.
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12. PERFIL PROFESIONAL

Profesores con grado de Doctor en el area de zootecnias y veterinarias con
experiencia en bioinforméatica




