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Breve descriptor:

Se pretende profundizar en la utilizacion de nuevas metodologias para el andlisis de genomas
microbianos. En una primera parte se hara especial énfasis en conceptos basicos, estrategias y nuevos
abordajes en secuenciacion de DNA, asi como el abordaje de proyectos de secuenciacion sistematica de
genomas microbianos. En una segunda parte del programa, se estudiaran a fondo diferentes estrategias
para de analisis funcional de estos genomas mediante estrategias gendmicas y protedmicas: andlisis del
transcriptoma, gendmica comparativa, analisis fenotipico de mutantes, caracterizacion de interacciones
DNA-proteina, proteina-proteina, protedmica de expresion, protedmica del mapa celular y protedmica
funcional.

Objetivos:

1. Proporcionar a los alumnos una formacion integrada y actualizada sobre las bases metodoldgicas
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de las tecnologias gendmicas y protedmicas
2. Describir las aplicaciones de las tecnologias gendmicas y protedmicas en el campo de la
Microbiologia y Parasitologia

Competencias:
Generales:

CG1. Comprensién avanzada y sistematica de la Microbiologia y Parasitologia y dominio de las
habilidades y métodos de investigacion relacionados con dicho campo.

CG2. Capacidad para aplicar los conocimientos adquiridos en la realizacion de actividades de
investigacion, desarrollo e innovacién (I+D+i) para resolver problemas en entornos
nuevos o poco conocidos dentro de contextos multidisciplinares relacionados con la
Microbiologia y Parasitologia.

CG3. Capacidad de andlisis critico, evaluacién y sintesis de ideas nuevas y complejas en
Microbiologia y Parasitologia.

CG4.- Capacidad de comunicar los avances cientificos en Microbiologia y Parasitologia, asi como
las  conclusiones, y los conocimientos y razones que las sustentan, a publicos
especializados y no especializados, colegas del area, comunidad académica, cientifica, o
sociedad en general, de un modo claro y sin ambigtiedades.

CG5. Interés por fomentar el avance cientifico y tecnoldgico en el campo de la Microbiologia y
Parasitologia dentro de las areas de la salud, del medio ambiente, industrial, de servicios o
de gestion.

Especificas:
CE5. Conocer el fundamento y las posibilidades de utilizacion de las metodologias para el analisis

funcional de sistemas microbianos, mediante estrategias gendmicas, protedmicas o de
biologia de sistemas.




Contenidos tematicos:

Programa tedrico.

1.

2.

8.

9.

Secuenciacién de DNA: Método del nucledtido terminador. Automatizacién de la secuenciacion:
Secuenciadores automaticos. Nuevas metodologias de secuenciacién masiva.

Estrategias de secuenciacidn. Proyectos de secuenciacion de genomas microbianos. Ensamblaje
de secuencias. Anotacion. Bases de datos de genomas microbianos.

Gendmica comparativa: aplicaciones al conocimiento de mecanismos de patogenicidad,
biotecnologia etc. Sistemas microbianos modelo.

PCR cuantitativa en tiempo real: metodologia y aplicaciones para la deteccion de
microorganismos, analisis de mutaciones y de expresion génica en microorganismos. Microrrays
de DNA: metodologia, tipos de plataformas, disefio experimental, analisis de datos.

Aplicaciones a la caracterizacion de genomas microbianos mediante microarrays de DNA:
Estudios de expresién génica.

Analisis funcional de genomas microbianos: estrategias de interrupcidén génica y caracterizacion
fenotipica. Interacciones genéticas: sintéticos letales y sistema de dos hibridos. Interacciones
proteina-proteina.

Protedmica: Tecnologia protedmica. Separacion de proteinas: electroforesis bidimensional (2D-
PAGE) y cromatografia multidimensional.

Identificacion y caracterizacion de proteinas mediante espectrometria de masas (Huella peptidica
y fragmentacion.

Protedmica de expresion, protedmica del mapa celular y protedmica funcional.

10. Aplicaciones de la protedmica en biomedicina.

Programa prdctico y de actividades académicas dirigidas

1. Disefio experimental de un proyecto de secuenciacion de un genoma microbiano.

2. Anadlisis bioinformatico de datos de expresidn génica obtenidos mediante microarrays de
DNA.

3. Demostracion practica de las diferentes tecnologias gendmicas en la Unidad de Gendmica
UCM/PCM.

4. Demostracién practica de las diferentes tecnologias protedmicas en la Unidad de Protedmica
UCM/PCM.

5. Identificacién de proteinas con datos de espectrometria de masas. Utilizacion de motores de
busqueda.

6. Disefo experimental de un proyecto de protedmica cuantitativa.

7. Seminarios impartidos por los alumnos sobre trabajos de investigacion relacionados con
diversos contenidos del Programa y discusion sobre los mismos.

Actividades docentes:

A1l. Clases Tedricas: 2 ECTS (15 h)
A2 y A3. Clases Practicas y Actividades académicas dirigidas: 3,5 ECTS (26 h)
A4. Presentacion de trabajos y examenes: 0,5 ECTS (4 h)

Evaluacion:

El rendimiento académico del alumno y la calificacion final de la asignatura se computaran de forma
ponderada atendiendo a los siguientes porcentajes, que se mantendran en todas las convocatorias:




E1. Examen escrito sobre los contenidos expuestos: 70 %

E2. Participacion y elaboracién de las Actividades académicas dirigidas: 30 % (Lectura de
articulos cientificos y evaluacion de los mismos mediante cuestionarios en clase y/o
exposicion en el aula).

Para poder acceder a la evaluacion final sera necesario que el alumno haya participado al menos en el
80% de las actividades presenciales (asistencia a clases tedricas / practicas / actividades académicas
dirigidas).

El examen se realizara el 15 de Noviembre.
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Otra informacion relevante:
Conocimientos previos

e Se requieren conocimientos previos de bioquimica, microbiologia, biologia molecular e
informatica basica

Recomendaciones




