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2. PRESENTACION

Este curso, por su contenido y objetivo, esta dirigido a estudiantes del
Programa de maestria y doctorado de la linea terminal de Ciencias
Zootécnicas, con conocimientos basicos de biologia molecular que requieran
aplicar las técnicas biomoleculares y la informatica en la investigacién en las
ciencias microbiolégicas, se estd considerado como un curso de
profundizacién disciplinaria con aplicacion en las ciencias veterinarias. Se
consideran 6 créditos; cuatro horas en una sesién semanal (dos de teoria y
dos de préctica). El curso se impartird en la UAMVZ de la UAN.

3. OBJETIVO(S)

El objetivo principal del curso sera discutir los fundamentos de la diversidad
genética y las técnicas para estudiarla. Con lo anterior, realizar seleccion de
estructuras sujetas a manipulacién y clonaciéon en sistemas heter6logos
pasando por la construccion, caracterizacion de diferentes tipo de librerias y
comprender las diferentes aplicaciones de la técnica en el estudio de las
interacciones moleculares para que los estudiantes sean capaces de
implementar estas metodologias en un proyecto de investigacion.

4. RELACION CON EL PERFIL DE EGRESO

Los estudiantes seran capaces de predecir suceso biologicos relacionados
con el dogma central de la biologia molecular (de la replicacion a la traduccion)
utilizando herramientas y programas computacionales.




5. CONTENIDOS

UNIDAD |. Fundamentos de Biologia Molecular
Organizacion y evolucién del genoma.
Tasas evolutivas y reloj molecular.
Tipos de marcadores moleculares para medir la variacién genética
Origen de la variacion genética y como expresar la variacion

UNIDAD 2. Variacion genética en las poblaciones.
Andlisis de la variacion genética en las poblaciones.
Técnicas de muestreo repetido.

Asociaciones multilocus, variabilidad y recursos genéticos

UNIDAD 3. Mapeo comparativo.
Mapeo comparativo de acuerdo al tipo de marcador empleado.
Macrocolinealidad y microcolinealidad.
Identificacion de variedades y de genotipos de interés: tipos de marcadores.
Caracteristicas deseables en los marcadores moleculares en actividades
econdémicas pecuarias.
Deteccion de organismos genéticamente modificados.

UNIDAD 4. Clonacién
Purificacion de ADN plasmidico de bacterias y ADN genomico, ARN total y
proteinas.
Digestion con enzimas de restriccion de ADN plamidico y ADN gendémico.
Electroforésis en gel de ADN plasmidico de bacterias y ADN genémico, ARN
total y proteinas.
Construccion de moléculas de ADN recombinante.
Transformacion de bacterias y seleccion de transformantes.
Evaluacion de individuos transformados.

UNIDAD 5. Despliegue de fagos
Estructura y biologia de los bacteri6fagos
Vectores y métodos de despliegue
Construccion de librerias
Bibliotecas inmunes
Bibliotecas no inmunes y sintéticas Empleando bibliotecas de péptidos -
Empleando bibliotecas de anticuerpos
Ejemplos de seleccion y construccion de bibliotecas
Aplicaciones del despliegue en fagos en plegamiento y estabilidad de
proteinas
Bibliotecas de anticuerpos para el desarrollo de vacunas y diagnostico

6. ESTRATEGIAS DIDACTICAS Y DE APRENDIZAJE

Exposicion y discusion de los marcos teoricos.

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




7. PROCEDIMIENTOS PARA LA EVALUACION DEL APRENDIZAJE

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

e Serd considerado un trabajo final, al estudiante se le asignara un tema
y, con base en los conocimientos adquiridos en el curso, debera utilizar
las aplicaciones bioinformaticas para identificar secuencias de acidos
nucleicos con posible aplicacion biotecnolégica en bancos de
genes/genomas. Posteriormente, el estudiante debera ser capaz de
disefiar sondas especificas que utilizara 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 informacién tecnol6gica

8. CRITERIOS DE ACREDITACION

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

9. CRITERIOS DE CALIFICACION

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

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




