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PROBLEMA DEL CONTEXTO:

APLICACION DE LAS CIENCIAS GENOMICAS EN EL TROPICO BSA639: se
encuentra embebido en la malla curricular del BioSAT dentro de los cursos
disciplinares/transversales, dentro de este grupo de cursos estan aquellos que aportan
las competencias, conocimientos, habilidades y actitudes para lograr un mayor dominio de
temas complejos y especificos enfocados a desarrollar su proyecto de tesis. Dada la
diversidad de tematicas del postgrado el encuadre curricular disciplinar/transversal incluye
los siguientes cursos; Produccién de animal limpia, verde y ética en el trépico, Proteccion
de cultivos e inocuidad de alimentos, Tecnologias para una agricultura sustentable,
Produccion alternativa, no tradicional y de traspatio, Genotecnia moderna, Herramientas
basicas de la biotecnologia moderna, Innovaciones moleculares para la bioprospeccién y
la agricultura tropical, Prospeccion de la biodiversidad y biomoléculas. Asimismo, este
curso aplica fundamentos abordados en el curso de Biologia Molecular y Genomas (curso
Fundamental), por lo que se recomienda conocer estos temas previamente.

Este curso nace en un contexto del creciente desarrollo de las llamadas herramientas
‘omicas” en distintas areas de las ciencias biolégicas por lo cual esta dirigido al
entendimiento y adquisicion de las bases para la comprension de las aplicaciones de la
gendmica, asi como analizar su impacto presente y futuro en multiples areas de
investigacion cientifica, tanto basica como aplicada con un énfasis en el abordaje y
resolucion de problemas de las ciencias agropecuarias.

El curso tiene como finalidad introducir los conceptos basicos de la gendmica, desde los
métodos de secuenciacion de genomas y transcriptomas, al manejo bioinformatico de
datos de genomas, proteomas y metabolomas, visualizando los alcances de estas
metodologias en la resolucién de problemas agricolas y de estudio de la biodiversidad.
Estos conocimientos fundamentales se complementan con la adquisicion tedrica-practica
del uso de bases de datos gendmicos, asi como de paquetes y software libre para el
analisis de dichos datos. El curso, revisando estudios de casos. Al finalizar el curso, el
estudiante aplicara algunas de las estrategias basicas de la genémica y sera capaz de
proponer soluciones a problematicas actuales, a través del uso de la genémica, con un
especial énfasis en los retos que enfrenta el trépico.

[ COMPETENCIA A FORMAR |
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Cognitivas:

Conoce los fundamentos y las diferencias de los nuevos métodos de secuenciaciéon
masiva de gendmas para abordar proyectos de distintas areas de las ciencias biologicas y
agropecuarias.

Identifica las aplicaciones de las tecnologias “omicas” para el estudio integral de
fendmenos bioldgicos relacionados con la bioprospeccién de recursos genéticos y la
sustentabilidad agricola.

Conoce los conceptos utilizados en estudios masivos de gendmica, protedmica,
transcriptomica, metagendmica y metaboldmica para su posterior analisis e interpretacion
de resultados.

Identifica los conceptos y aplicaciones de la bioinformatica como herramienta para
resolver problemas bioldgicos.

Interpreta los enfoques y alcances de las tecnologias empleadas en estudios
protedmicos, transcriptomicos, metagendmicos y metaboldémicos para describir procesos
biologicos y hacer biopospeccion de los mismos.

Procedimentales:

Utiliza las bases de datos publicas de datos gendmicos (protedmicos, transcritomicos,
metagendmicos y metabolédmicos) para obtener y comparar la infomacién contenida en
los gendmas de organismos de importancia agropecuaria enfocados a la bioprospeccion
de los mismos.

Emplea las herramientas (software) de uso libre que existen el la web para el analisis de
datos gendmicos de organismos la infomacién contenida en sus genémas, proteomas,
transcriptomas, metagenomas, metabolomas y aplicarla a la resoluciéon de problemas
agricolas.

Comprende articulos cientificos de frontera en los cuales se utilizan acercamientos
genodmicos por separado o integrados para resolver una pregunta biolégica o una
aplicacion agrobiotecnolégica.

Visualiza el impacto y tendencias de las ciencias gendmicas en el descubrimiento y uso
de recursos genéticos, asi como en innovaciones agropecuarias.

Usa herramientas

Actitud:

Reflexiona acerca de las grandes cantidades de informacion generadas en proyectos
genomicos y sus avances cientificos derivados.

Valora el como retribuir a las sociedades y comunidades originalmente poseedoras de los
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recursos genéticos y/conocimiento etonobotanico a travez de la bioprospeccién de dichos
recursos usando herramientas “omicas”.

COMPETENCIAS A LAS CUALES SE APORTA

Aplica conocimientos, habilidades, herramientas y técnicas para desarrollar un proyecto
de investigacion, ajustandose a un presupuesto y a un lapso de timepo previamente
definidos.

Desarrolla de manera permanente su capacidad de generar conocimiento medaitne
realizacion de investigacion cuantitativa y cialitativa, conocedor de los conceptos
paradigmas, enfoques y tendencias tedricas y epistemoldgicas de la investigacion en su
area del conocimiento.

Asume un compomiso personal, social y profesional para emprender proyectos de
investigacion innovadores vinculados a las trasnformaciones sociales.

Porpone soluciones y alternativas novedosas viables, en su ambito profesional.

COMPETENCIAS REQUERIDAS

Comprende los conceptos basicos de biologia molecular (genes, genoma, DNA, RNA,
codigo genético, proteinas, metabolitos, etc)

Conoce conceptos basicos de microbiologia y biologia celular
Comprende los procesos celulares fundamentales

Comprende los articulos cientificos del area bioldgica

SABERES NECESARIOS PARA EL DESARROLLO DE LA COMPETENCIA
ESPECIFICA

SABERES TEORICOS

Fundamentos (quimicos y nanotecnoldgicos) de las tecnologias de secuenciacion
masiva (NGS).

Definiciones y alcances de las diferentes ramas de la genémica: gendmica, funcional,
comparativa, evolutiva, protedmica, transcriptomica, metagenémica y metabolémica.
Conceptos basicos de bioinformatica




COLEGIO DE POSTGRADUADOS

Programa de Estudios

Enfoques y alcances de las tecnologias empleadas en estudios proteémicos,
transcriptomicos, metagenémicos y metabolémicos

SABERES PROCEDIMENTALES

Uso y obtencion de informacion de las principales bases de datos gendmicas

Uso del software libre que existe disponible en la red para anailsis masivo de datos

genomicos

Interpreta los datos obtenidos del analisis masivo de datos gendmicos y los enfoca a la
busqueda de nuevos genes, proteinas y metabolitos para ser analizados a un nivel

experimental.

Analisis de articulos cientificos

SABERES CONDUCTUALES

Valora la informacion que se genera en proyectos gendmicos para realizar
bioporspeccidn de recursos genéticos de la regién

CONTENIDO ORDEN PROFUNDIDAD | TIEMPO
1.Qué es la| 1.1 Conceptos generales Conocer 4 hrs
genomica 1.2 Genomica estructural y evolutiva conceptos

1.3 Genodmica funcional basicos,

definiciones y

campo de

estudio.
2. 2.1 Extraccion de DNA para analisis | Comprende los |8 hrs T
Secuenciacion. | genomico. métodos — 8 hrs
De Sanger a la | 2.2 Fundamentos de la secuenciacioén | quimicos y|P
genomica de acidos nucleicos. nanotecnologicos

2.3 Métodos actuales de
secuenciacion masiva
24 Bases publicas de datos

genomicos (NCBI, TAIR, Oryza, etc.)

aplicados en la
secuenciacion.
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3. Gendmica
estructural,

comparativa y
evolutiva y
funcional.

3.1 Contenido, estructura, y
elementos de plasticidad gendémica.
3.2 Analisis bioinformatico de datos
masivos de secuencias gendmicas.
3.2.1 Definiciones. Lenguajes,
sistemas operativos y aplicaciones
computacionales.

3.2.2 Ensamble vy anotacion de
genomas. Deteccibn de variantes
(SNPs, Indels).

3.3 Aplicaciones gendmicas en la
seleccién y produccién agropecuaria y
forestal. Seleccion Asistida por
marcadores moleculares (MAS) vy
QTLs.

Conocera las
bases y
herramientas
bioinformaticas
para el estudio de
genomas.

Sintetizara la
informacion
existente de la
aplicacion de la
gendmica en la
produccion
agropecuaria y
forestal

8hrT

4. 4.1 Conceptos generales, estrategias | Conocer 6hrT
Metagendmica | experimentales, consideraciones | conceptos 6 hrP
técnicas. basicos y
4.2 Extraccion de DNA ambiental y | consideraciones
otros microbiomas. técnico-
4.3 Metagendmica aplicada al tropico. | experimentales.
Estudios de caso en poblaciones | Aplicara técnicas
microbianas de suelo y mar. de obtencion de
DNA de
microbiomas.
Sintetizara
informacion
existente de la
aplicacion de la
metagendmica en
casos
relacionados con
la bioprospeccion
y evaluacién de la
diversidad
genética
microbiana.
5. 5.1 Bancos transcriptémicos. Comprendera los | 8 hr T
Transcriptémica | 5.2 Analisis bioinformatico de datos | fundamentos, 6 hrP
masivos de expresion diferencial: | ventajas y
Microarreglos y RNASeq. diferencias de las
5.2.1 Bases de datos para anotacion | técnicas de
funcional (REfseq, BAR, AGRIS, | expresion
PMN, MAPMAN, Reactome, Gene | diferencial
Ontology). Conocera las

5.2.1 RNASeq. Analisis con genoma

bases
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de referencia. Analisis sin genoma de
referencia.

5.2.1 Bases de datos transcriptémicos
a partir de microarreglos. Disefio
experimental. Tipos de chips.
Paquetes bioinformaticos.
Normalizacion. Identificacién  de
genes diferencialmente expresados y
FDR. Repositorios.

5.3 Herramientas biolégicas para
analisis de la funcién génica.
Mutagénesis masiva.

5.4 Aplicaciones de la transcriptémica
para la valoracion de procesos in situ
de cultivos, relaciones organismo-
ambiente-patdégeno y descubrimiento
de genes.

bioinformaticas
para el estudio de
transcriptomas
Identificara los
métodos para el
analisis funcional
de genes

6. Protedmica 6.1 Conceptos generales. Conocera 8T
6.2 Separacion bidimensional, | conceptos 8P
HPLC/UPLC, Cromatografia de | basicos y
Gases, Espectrometria de masas | consideraciones
(MS). técnico-

6.3 Bases de datos para analisis de | experimentales.
proteinas (UniProtkKB, KEGG, Prosite, | Conocera y
etc.) y de vias metabdlicas. comprendera la
6.4 Aplicacion de la protedmica en | metodologia para
bioprospeccion y  sustentabilidad | la generacion y
agricola en el trépico: busqueda e | estudio de
identificacion de toxinas, farmacos y | proteomas
enzimas. Empleara bases
de datos para
analisis
bicinformaticos
Analizara el
impacto de la
proteémica en la
obtencion de
nuevas
biomoléculas

7. Metabolémica | 7.1 Qué es la metabolémica? Conocer 6hrT
7.2 Técnicas especializadas para | conceptos
analisis e identificacion de | basicos y
metabolitos. consideraciones
7.2.1 Resonancia Magnética Nuclear | técnico-

(NMR). experimentales.
7.3 Metabolomica aplicada en | Comprendera Ila

bioprospeccién de microorgamismos

metodologia para
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y plantas, estimaciones de la|la generaciéon y

diversidad ecoldgica y de alteraciones | estudio de
ambientales, y la produccion de | metabolomas.
alimentos nutritivos. Reconocera la

utilidad de la
metaboldmica en
el descubrimiento
de nuevas
biomoléculas

Temas Principales actividades de Principales

aprendizaje con el o _E actividades de o _E
docente (AD) £ 5 | aprendizaje autonomo | %
9 5 ol de los estudiantes Q5o
= © T (AA) = © T
1.Qué es la| Clase invertida, se enviara | 4 hrs | Busqueda y entrega de | 8 excl
genomica el material a revisar | T conceptos
previamente Exposicion

Clase tradicional, practicas | 8 hrs | Participacion en clase 20

. de laboratorio (extraccion | T — 8 | Reporte de practica de | excl
2. de DNA) para | hrs P | laboratorio
Secuenciacién: | autoaprendizaje
De Sanger a la

gendmica

3. Gendmica | Clase tradicional 8 hr T | Participacion en clase 16

estructural, Clase invertida Exposicion excl

comparativa y | Discusién de articulos

evolutiva y

funcional.

4. Método de caso. 4 hr T | Participacion en clase | 16

Metagenomica | Lectura comentada. 6 hr P | Entrega presentacion y | excl
Practica de laboratorio evidencias de fuentes
(extraccion de DNA bibliograficas (archivos
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metagenomico).
Discusion de articulos.

.pdf)

Reporte de practica.
Calidad de la
presentacion, nivel de
compresion del tema y
capacidad de sintesis.

5. Clase tradicional, clase 8 hr T | Participacion en clase. | 21
Transcriptémica | invertida, lectura 6 hr P | Entrega presentacion y | excl
comentada y método del evidencias de fuentes
caso, practicas de computo, bibliograficas (archivos
discusion de articulos. .pdf)
Calidad de la
presentacion, nivel de
compresion del tema y
capacidad de sintesis.
Reporte de practica.
Clase tradicional, clase 8 hr T | Participacion en clase. 17
invertida, lectura 8 hr P | Entrega presentacion y | excl
6. Protedmica comentada, practica de evidencias de fuentes
laboratorio y computo y bibliograficas (archivos
método del caso. .pdf)
Reporte de practica.
Calidad de la
presentacion, nivel de
compresion del tema y
capacidad de sintesis.
Clase tradicional, 6 hr T | Participacion en clase. 16
autoaprendizaje, lectura Entrega presentacion y | excl

6. Metaboléomica

comentada y método del
caso

evidencias de fuentes
bibliograficas (archivos
.pdf)

Calidad de la
presentacion, nivel de
compresion del tema y
capacidad de sintesis.

Metodologia de ensefnanza-aprendizaje
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La metodologia utilizada para el desarrollo de este curso es la del aprendizaje activo
mayoritariamente pero también estrategias de aprendizaje basadas en la ensefianza. Esto
significa que se promovera que el estudiante busque la construccion del saber de manera
auténoma, y que situe al docente como un guia y facilitador que acompafa al estudiante, a
través de la implementacion de una serie de estrategias de ensefianza- aprendizaje, que
promueven el involucramiento de la persona que aprende en su proceso formativo.

Cabe sefalar que el desarrollo de competencias a través de una metodologia activa, no
implica la ausencia de espacios en las que el docente esté al centro del proceso
pedagodgico, utilizando estrategias de ensefianza-aprendizaje comunmente denominadas
“tradicionales”; el cambio radicara en que éstas no primaran en el quehacer aulico sino
seran accesorias.

Técnicas de ensefianza-aprendizaje a ser utilizadas

Las técnicas que se van a utilizar son:

Exposicion docente (Exposicion de Expertos/Invitados)
Método de caso

Discusién guiada

Reportes de practicas

Seminario de Estudiantes

Mesas redondas

Lecturas guiadas

Practicas conducidas en laboratorio

Practicas de computo

NORMAS Y PROCEDIMIENTOS DE EVALUACION

10
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Criterios de evaluacion de las practicas
1. De conformidad con lo establecido en el reglamento de actividades académicas.
Calificacién minima para aprobar de 8.0

2. El curso se evaluara mediante:

Actividad de aprendizaje Instrumento de Evaluacion Ponderacion
Método de caso Participacion (Calidad y 40%

D'SCl.JS'O.n guiada . nivel de participacién en
Seminario de Estudiantes .,
clase. Comprension,

Mesas redondas , ., .,
Lecturas guiadas discusioén y presentacion de

articulos y tépicos
especificos.)

Practicas conducidas en Reportes de practicas 30%
laboratorio

Practicas de computo

Exposicion docente Examen de conocimientos 30%

(Exposicion de
Expertos/Invitados)
Método de caso
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Applications. Caister Academic Press. 160 pp

antiSMASH software libre para la identificacion, anotacion, y analisis
rapido en todo el genoma en busqueda de clusters de genes biosintéticos
de productos naturales https://antismash.secondarymetabolites.org/#!/start

RAST Rapid annotation using subsystem technology http://rast.nmpdr.org

PATRIC Herramienta de uso libre para el analisis de multiples datos de
secuenciacion masiva. https://www.patricbrc.org

Microbial Genomics Atlas http://enve-omics.ce.gatech.edu/miga/

Affymetrix Transcriptome Analysis Console (TAC) Software User Manual.
http://www.affymetrix.com/estore/ Plant metabolomics. Methods and
protocols

Articulos de investigacion de frontera y de revision para temas especificos.
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