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CICESE

Ciencias de la Vida

Temario de curso

Adscripcion

Programa de posgrado Ciencias de la Vida
Orientacién Biotecnologia Marina Y Biomedicina y Bionanotecnologia
Fecha de registro en el DSE Haga clic aqui para escribir una fecha.

Informacion del curso

Nombre del curso

GENOMICA FUNCIONAL

Periodo lectivo Tipo
Cuatrimestre Il (agosto-diciembre) Optativo
Cursos previos
Materias que se requiere haber tomado antes (una por rengldn) o escriba Ninguna.
Créditos Horas de teoria Horas de laboratorio

4 32 0

Elaborado por

Clara E. Galindo Sanchez, Asuncién Lago Lestén

Aprobado en reuniéon de Consejo de Programa de Posgrado (CPP)

Haga clic aqui para escribir una fecha.

Objetivos generales

La gendmica funcional permite integrar herramientas genémicas con otros campos de la
biologia, para entender la respuesta de los organismos al ambiente.

Introducir a los estudiantes de posgrado en aspectos tedricos y practicos de Gendmica
Funcional, asi como sus aplicaciones para realizar analisis de expresion diferencial de genesy
diversos estudios genéticos y moleculares.

Requisitos
Conocimientos de biologia molecular avanzada, regulacion de la expresion de genes.

Contenido tematico

1. Introduccion a la Gendmica funcional. (CEGS) (4 hrs)
1.1. Genomasy genes. (CEGS)
1.2. Las relaciones de genotipo a fenotipo. (CEGS)
1.3. Gendmica funcional y el dogma central. (CEGS)

2. Diferencia entre gendmica funcional y genémica estructural. (CEGS) (2 hrs)

3. Organismos modelo en genémica funcional. (CEGS) (2 hrs)
Bacterium Escherichia coli.
Levadura: Saccharomyces cerevisiae.
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Planta: Arabidopsis thaliana.

Nematodo: Caenorhabditis elegans.
Mosca: Drosophila melanogaster.

Pez: Danio rerio.

Ratén: Mus musculus.

Homo sapiens: Variaciones en humanos.

4. Estrategias de analisis de la expresion de genes. (CEGS) (9 hrs)

4.1 Microarreglos: Una aproximacion para la busqueda de genes en rutas metabdlicas.
(CEGS)

4.2. RNA seq: Analisis y cuantificacién de la expresidn génica a nivel global.(CEGS) (ALL)

4.3. ChIPseq: Regulacidn de la expresion génica. (Busqueda de elementos reguladores de la
expresion génica). (ALL)

4.4 Single-cell Genomics. Estudiando la variabilidad genética y el impacto de expresién
génica en células individuales o tipos celulares. (ALL)

4.5 gPCR (PCR cuantitativo): Disefios experimental y andlisis de datos para el estudio de la
expresion diferencial de genes. (CEGS)

4.6 RNAI (RNA de interferencia) y sus aplicaciones. (CEGS)

5. Introduccion a las herramientas bioinformaticas: revision de herramientas relevantes

para la gendmica funcional. (CEGS) (5 hrs).

5.1 Principales herramientas para el analisis de microaarreglos (Bioconductor,

5.2 Babelomics, TM4, GenePattern) y RNAseq (Bowtie, TopHat, Trinity) (ALL)

5.3 Introduccidn a las Bases de Datos mds importantes: NCBI, UCSC, ENCODEdb,
ArrayExpress, Flybase, WormBase. (ALL)

5.4 Herramientas para la anotacion de genes (Gene annotation): BLAST, Blast2GO, FatiGO.
(CEGS) (ALL)

5.5 Otras herramientas Utiles: Cytoscape, Galaxy web-based platform. (ALL)

6. Meétodos y Técnicas Metagenomicas (APD) (5 hrs)
6.1 Definicién de objetivos de la investigacién. (APD)
6.2 Colecta y procesamiento de muestras: extraccion de ADN. (APD)
6.3 Métodos de secuenciacién masiva en metagendmica. (APD)
6.4 Analisis de datos por bioinformatica aplicados a metagendmica. (APD)
6.5 Programas computacionales y bases de datos. (APD)
6.6 Interpretacion y comparacion de datos metagendmicos. (APD)

Criterios y mecanismos de evaluacién
40 % exdmenes

30 % tareas y lecturas

30% exposiciones

Haga clic aqui para escribir texto.
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