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Prerequisitos

Para licenciados o graduados en Bioquimica, Biotecnologia, Biologia, Ciencias Biomédicas, Genética,
Microbiologia, Quimica, Informatica, Fisica, Veterinaria, Farmacia o Medicina

En cualquier caso, se recomienda conocer las técnicas basicas de DNA recombinante.

Objetivos y contextualizacion

El objetivo principal del curso es el de proporcionar una formacion avanzada y rigurosa, a la vez que didactica,
de la diversidad de técnicas de DNA recombinante, tanto basicas como avanzadas. Asi, al finalizar el médulo
el alumno habra conseguido un conocimiento sélido sobre las diferentes técnicas que implican la manipulacién



de DNA recombinante utilizadas actualmente en los laboratorios de investigacion, asi como sus utilidades y
limitaciones.

Al finalizar el modulo, el estudiante sera capaz de:

1. Entender los procedimientos metodolégicos e identificar las herramientas instrumentales actuales basadas
en la tecnologia del ADN recombinante para responder cuestiones esenciales en multiples areas de
investigacién, como son la estructura del ADN, la estructura y funcién de la cromatina, la evaluacién de la
expresion y su regulacion, la traduccion y la localizacién subcelular de las proteinas, etc.

2. Disefar y realizar experimentos utilizando las técnicas experimentales de DNA recombinante mas
apropiadas para cada objetivo concreto.

3. Analizar e interpretar adecuadamente, asi como evaluar de manera critica, los datos experimentales tanto
propios como publicados en la literatura cientifica.

4. Definir y comprender las técnicas especificas para determinados organismos utilizados como modelos de
experimentacion en los laboratorios de investigacion, asi como sus utilidades y limitaciones.

Competencias

Analizar e interpretar correctamente los mecanismos moleculares que operan en los seres vivos e
identificar sus aplicaciones.

Analizar los resultados de investigacion para obtener nuevos productos biotecnoldgicos o biomédicos
para su transferencia a la sociedad.

Aplicar las técnicas de modificacion de los seres vivos o parte de ellos para mejorar procesos y
productos farmacéuticos y biotecnoldgicos, o para desarrollar nuevos productos.

Desarrollar el razonamiento critico en el ambito de estudio y en relacién con el entorno cientifico o
empresarial.

Identificar y proponer soluciones cientificas a problemas relacionados con la investigacién biolégica a
nivel molecular y demostrar una comprension de la complejidad bioquimica de los seres vivos.
Integrar los contenidos en bioquimica, biologia molecular, biotecnologia y biomedicina desde el punto
de vista molecular.

Que los estudiantes posean las habilidades de aprendizaje que les permitan continuar estudiando de
un modo que habra de ser en gran medida autodirigido o autbnomo.

Que los estudiantes sepan aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad de resolucion de
problemas en entornos nuevos o poco conocidos dentro de contextos mas amplios (o
multidisciplinares) relacionados con su area de estudio.

Que los estudiantes sepan comunicar sus conclusiones y los conocimientos y razones ultimas que las
sustentan a publicos especializados y no especializados de un modo claro y sin ambigiiedades.

® Trabajar individualmente y en equipo en un contexto multidisciplinario.
® Utilizar terminologia cientifica para argumentar los resultados de la investigaciéon y saber comunicarlos

oralmente y por escrito.
Utilizar y gestionar informacion bibliografica y recursos informéticos relacionados con la bioquimica, la
biologia molecular o la biomedicina.

Resultados de aprendizaje

@

. Analizar e interpretar adecuadamente, asi como avaluar de manera critica los datos experimentales

tanto propios como publicados en la literatura cientifica.

Analizar los resultados de investigacion para obtener nuevos productos biotecnoldgicos o biomédicos
para su transferencia a la sociedad.

Decidir sobre el organismo mas conveniente a utilizar en funcién de las necesidades concretas
Desarrollar el razonamiento critico en el ambito de estudio y en relacion con el entorno cientifico o
empresarial.

Disefar y realizar experimentos utilizando las técnicas experimentales de DNA recombinante mas
apropiadas para cada objetivo concreto.



6. Distinguir las bases de las técnicas estandar mas comunmente utilizadas en el ambito de la biologia
molecular.

7. Entender los procedimientos metodologicos e identificar las herramientas instrumentales actuales, sus
ventajas y limitaciones, para la investigacion en este campo (estructura de la cromatina, expresion
génica y su regulacion, procesamiento de los mMRNAs, etc.).

8. Introducir las modificaciones necesarias para incrementar el rendimiento.

9. Que los estudiantes posean las habilidades de aprendizaje que les permitan continuar estudiando de
un modo que habra de ser en gran medida autodirigido o auténomo.

10. Que los estudiantes sepan aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad de resolucién de
problemas en entornos nuevos o poco conocidos dentro de contextos mas amplios (o
multidisciplinares) relacionados con su area de estudio.

11. Que los estudiantes sepan comunicar sus conclusiones y los conocimientos y razones ultimas que las
sustentan a publicos especializados y no especializados de un modo claro y sin ambigledades.

12. Trabajar individualmente y en equipo en un contexto multidisciplinario.

13. Utilizar terminologia cientifica para argumentar los resultados de la investigacion y saber comunicarlos
oralmente y por escrito.

14. Utilizar y gestionar informacién bibliogréafica y recursos informaticos relacionados con la bioquimica, la
biologia molecular o la biomedicina.

Contenido

El contenido de este modulo es el siguiente:

1) Introduccion a las técnicas de Biologia Molecular basicas.
1.1. Principios de la clonacion de genes y el analisis del DNA.

- Amplificacién, marcaje y deteccién de los ac. nucleicos.
- Tipo de vectores, estrategias de clonacién molecular del DNA y genotecas de ADN.
- Mutagénesis dirigida del ADN.

1.2. Aplicaciones de la clonacién de genes y el analisis del ADN para el estudio de la expresion génica.

- Técnicas para el estudio de la expresion génica basadas en microarrays de DNA y en la secuenciacion
masiva del ADN (RT-PCR, Run On, microarrays de DNA, footprinting, analisis de promotores mediante genes
reportero, secuenciacion masiva desde mRNAs, ChiP-Seq, GRO-Seq, etc.).

2) Caracteristicas de organismos modelo de uso comun.

3) Técnicas para el estudio de los mecanismos epigenéticos que regulan la estructura de la cromatina y su
implicacion en la replicacion, transcripcion y reparacion del DNA eucariota.

- Determinacion de regiones heterocromatina y eucromatina (microscopia / sensibilidad a nucleasas /
gradientes de densidad / curvas de precipitacién de cromatina, etc.).

- Modificaciones de las histonas (codigo de las histonas). ChIP, ChIP-chip, ChlP-seq y otros.

- Metilacion del DNA. Identificacién metilacién en una secuencia. Caracterizacion del grado de metilacion en
las islas CpG. Construccion del metiloma.

- Métodos de alta y baja resolucién para caracterizar el posicionamiento de los nucleosomas y la identificacion
de los sitios de hipersensibilidad a nucleasas (End labelling, footprinting in vivo, LM-PCR, etc).

- Metodologia de estudio de los Complejos remodeladores de la cromatina.

- Técnicas para el estudio de la organizacién tridimensional del genoma (Hi-C).



- Aplicaciones de las técnicas epigenéticas en el estudio de la impronta genética en plantas.

4) Estrategias de modificacion de genomas y silenciamiento génico (RNA antisentido, técnicas de KO,
ribozimas, transgénicos, uso de promotores regulables, etc.).

5) Expresion de proteinas. Caracteristicas de los diversos sistemas de expresion de proteinas (tipo de
vectores, promotores, organismos, etc). Estudio de la localizacion intracelular de proteinas.

6) Deteccion de interaccion entre proteinas.

7) Aplicaciones de la tecnologia de ADN recombinante en industria y medicina (diagnéstico, ingenieria de
anticuerpos, metabdlica, etc).

8) Presentacion y defensa de un trabajo bibliografico.

9) Resolucién de casos practicos.

10) Practicas de laboratorio. 24h de practicas de laboratorio distribuidas en 8 sesiones de duracion variable
(2-4h). Yeast two hybrid, PCR, analisis de datos de RNA-seq, inmunoprecipitacion de cromatina, g-PCR,

Bases de datos de secuencias de ADN y herramientas de analisis.

11) Seminarios de expertos en los temas abarcados por el curso,

Metodologia

Una parte de la docencia sera presencial y comprendera clases magistrales, el trabajo de laboratorio y la
asistencia a las defensas de los trabajos bibliograficos como se detalla a continuacion. Se excluye la
asistencia a los seminarios programados, que forman parte del Médulo 2, Seminarios avanzados en
Bioquimica, Biologia Molecular y Biomedicina.

Presencial / Dirigidas (60 h)

- Clases magistrales y seminarios: 32 h

- Trabajo de laboratorio 24 h

- Exposicién y defensa de los trabajos bibliograficos: 4 h

Otro parte sera de estudio autbnomo por parte del alumno, e incluye la ejecuciéon de pruebas y ejercicios
planteados a lo largo del curso.

Auténomas

- Estudio auténomo del alumno: 67.5 h

- Pruebas tedrico-practicas a lo largo del curso (resoluciéon de casos y problemas): 24 h

La preparacion por parte de los alumnos de un trabajo bibliografico sera la principal actividad supervisada.



Nota: se reservaran 15 minutos de una clase dentro del calendario establecido por el centro o por la titulacion
para que el alumnado rellene las encuestas de evaluacion de la actuacion del profesorado y de evaluacion de
la asignatura o modulo.

Actividades

Titulo Horas ECTS Resultados de aprendizaje

Tipo: Dirigidas

Clases magistrales / expositivas 32 1,28 1,3,4,6,7,8,9

Dirigidas 4 0,16 2,1,4,6,7,10,9, 12, 14,
13

Practicas de laboratorio 24 0,96 1,5,6,7,10,11,9,12, 14

Tipo: Supervisadas

Preparacion de un trabajo bibliografico 47 1,88 2,1,4,6,7,10,9, 12, 14,
13

Tipo: Auténomas

Estudio autonomo del alumno 67,5 2,7 2,1,3,4,5,6,7,10,9, 12,
14

Pruebas tedrico-practicas a lo largo del curso (resolucién de casos y 24 0,96 1,3,4,5,6,7,8,10, 11,9,

problemas) 12, 14

Evaluacién

Para aprobar este moédulo es necesario que la nota final, calculada como la media ponderada de las
actividades de evaluacion, sea de al menos 5 puntos.

En caso de que la nota final sea menor que 5 existe la posibilidad de presentarse al examen de recuperacion.
Para participar en la recuperacion, el alumnado debe haber estado previamente evaluado en un conjunto de
actividades el peso de las cuales equivalga a un minimo de dos terceras partes de la calificacion total de la
asignatura o médulo. Por tanto, el alumnado obtendra la calificacion de "No Evaluable" cuando las actividades
de evaluacion realizadas tengan una ponderacion inferior al 67% en la calificacion final

Importante: Si se detecta plagio en alguno de trabajos entregados podra comportar que el alumno suspenda el
mddulo entero.

Actividades de evaluacion

Titulo Peso Horas ECTS Resultados de aprendizaje

Exposicion y defensa oral de un trabajo bibliografico 40% 0,5 0,02 2,1,3,4,5,6,7,8,10, 11,
9,12,14,13

Practicas de laboratorio 30% 2 0,08 2,1,3,5,6,7,8,10, 11, 9,
12

Resolucion de problemas presentados por los profesores a lo 30 24 0,96 2,1,3,4,5,6,7,10,12, 14,



largo del curso % 13
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Software
A continuacién, se enumeran las bases de datos y herramientas de analisis utilizadas en este médulo:

Bases de datos:

- NCBI Gene https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/

- SGD (https://www.yeastgenome.org/)

- Expasy (https://www.expasy.org/)

Herramientas de analisis:

- BLAST (https://blast.ncbi.nim.nih.gov/)

- Snapgene (https://www.snapgene.com/),



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/
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- GraphPad

- Bowtie2 v2.4.4 (http://bowtie-bio.sourceforge.net/bowtie2/index.shtml)

® bowtie2-align-l.exe

® bowtie2-align-s.exe

® bowtie2-build-l.exe

® bowtie2-build-s.exe

® bowtie2-inspect-l.exe

® bowtie2-inspect-s.exe

® Running scripts in Python and Perl

- BWAmem V.0.7.17 (https://sourceforge.net/projects/bio-bwal/files/

- Cutadapt V3.4, running in Python 3.0. (https://cutadapt.readthedocs.io/en/stable/)

- featureCounts v2.0.2 (https://sourceforge.net/projects/subread/files/subread-2.0.2/)

- Glimmer3 V3.02 (http://ccb.jhu.edu/software/glimmer/index.shtml)

- Java

® Varna393.jar (http://varna.lri.fr/index.php?lang=en&page=downloads&css=varna)
® gview.jar V1.7 (https://github.com/phac-nml/gview-wiki/wiki/Downloads)
® VarScan.v2.3.4 jar (https://sourceforge.net/projects/varscan/files/)

- mEMBOSS suite V6.5 (ftp://emboss.open-bio.org/pub/EMBOSS/)

® vectorstrip
® Getorf

- NCBI blast suite V2.11 (https://ftp.ncbi.nim.nih.gov/blast/executables/blast+/LATEST/)

® blast_formatter.exe
® blastn.exe

® blastp.exe

® blastx.exe

® makeblastdb.exe

- Primer3 V2.4.0 (https://sourceforge.net/projects/primer3/files/primer3/2.4.0/)

-R-4.0.0

® ContigStats.R (https://gist.github.com/jlhg/4642041)

® FastgQuality.R
(http://www.sthda.com/english/wiki/fastqcr-an-r-package-facilitating-quality-controls-of-sequencing-data-fo

® scrDESeq2.R (https://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/DESeq2.html)

® tradis_essentiality.R (
https://github.com/sanger-pathogens/Bio-Tradis/blob/master/bin/tradis_essentiality.R)

- Samtools V1.12 (http://www.htslib.org/download/)

- SPAdes 3.15.2 (https://cab.spbu.ru/software/spades/)

- trf409.exe (https://tandem.bu.edu/trf/trf.download.html)

- Velvet V1.2.10 (https://www.ebi.ac.uk/~zerbino/velvet/)

® velvetg.exe
® velveth.exe
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