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INTRODUCCION:

Este curso esta disefiado para que los estudiantes dominen los temas fundamentales de la gendmica y sus
aplicaciones.

El curso contempla los fundamentos de la gendmica, introduccién a la aplicacién y el uso de tecnologias de
nueva generacién en secuenciacion masiva para su conocimiento. Ademas, profundiza en el conocimiento y
utilizacién de técnicas para el diagnéstico y tratamiento de enfermedades en el ambito médico y, a nivel
vegetal y microbiana. El curso exige la implementacion de seminarios por parte del maestro e
investigadores invitados, ademas de exposiciones por parte de los estudiantes sobre temas selectos; asi
como analisis y discusion de articulos cientificos.

OBJETIVO GENERAL:

Proporcionar al estudiante los conocimientos amplios de los fundamentos de la genémica, introduccion a la
aplicacion y uso de las tecnologias de nueva generacién en secuenciacion masiva. Técnicas utilizadas para
el diagnéstico y tratamiento de enfermedades en la parte médica, vegetal y microbiana.

OBJETIVOS ESPECIFICOS:
» Conocer e identificar las tecnologias de nueva generacion y su rol para entender el funcionamiento de
los genes en diferentes organismos.
* Reconocer las aplicaciones y potenciales de las nuevas tecnologias en el mejoramiento de
organismos vegetales y animales; asi como su aplicacion médica.
» Aprender a comunicarse eficientemente de forma oral y escrita tanto a la comunidad cientifica como
al publico en general.

CONTENIDO:
1. INTRODUCCION

a) Concepto de gendmica. Porqué estudiar los genomas

b) Aplicaciones
2. GENOMAS

a) Generalidades y métodos

b) Identificacion de genes candidatos usando informacion genética (clonacién posicional)
3. TECNOLOGIAS DE SECUENCIACION DE GENOMAS Y APLICACIONES

a) Plataforma 454

b) Plataforma SOLID

¢) Plataforma lllumina

d) lon Proton
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4. LA GENOMICA EN LA MEDICINA: CASOS DE ESTUDIO DE ENFERMEDADES GENETICAS
COMPLEJAS

5. METAGENOMICA: APLICACIONES Y LIMITACIONES

6. ANALISIS DE EXPRESION Y APLICACIONES

ESTRATEGIAS DIDACTICAS:
El curso constara de seminarios por parte del maestro e investigadores invitados y exposiciones de los
estudiantes sobre temas selectos; asi como analisis y discusion de articulos cientificos.

ESTRATEGIAS DE EVALUACION:
* Examen parcial 1: 20%
* Examen parcial 2: 20%
» Examen final: 30%
* Exposiciones: 15%
» Discusion de articulos cientificos y tareas: 10%
» Participacion en clase: 5%
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PERFIL DOCENTE:
Doctorado en biologia molecular, biotecnologia.
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