ASIGNATURAS OPTATIVAS - Orientaciones Vegetal y Animal

16- Expresion y purificacion de proteinas recombinantes

Carga horaria: 40 h. Tipo de actividad curricular: Curso tedrico-practico.
Contenidos minimos:

Unidad 1: Expresién de proteinas recombinantes en sistemas procariotas. Diferentes
sistemas de expresidn: vectores, bacterias, protocolos de expresidon. Conceptos de
toxicidad, uso de codones, inestabilidad de plasmido, formacion de cuerpos de inclusién.
Purificacién e identificacion de proteinas.

Unidad 2: Expresién de proteinas recombinates en sistemas vegetales. Métodos de
transformacién: por Agrobacterium. Estrategias para optimizar la expresidon. Vectores
virales y amplicones. Las plantas como biorreactores: “molecular farming”. Aplicaciones.
Unidad 3: Expresion de proteinas recombinantes en levadura. Genética de Levaduras.
Clonado y vectores de levaduras. Transformacién de Saccharomyces cerevisiae, Pichia
pastoris y Kluveromyces lactis. Expresion y purificacion de proteinas recombinantes en
levaduras. Biotecnologia de levaduras y aplicaciones.

Unidad 4: Expresion de proteinas recombinantes en células de mamiferos. Vectores y
clonado. Métodos de introduccién de transgenes (Fisicos, Quimicos y virales). Elementos
regulatorios de la expresidn génica. Transferencia y expresion génica con fines terapéuticos
(Terapia Génica). Aplicaciones Biotecnoldgicas.

Unidad 5: Expresidn de proteinas recombinantes en otros sistemas. Bacterias acidolacticas
(BAL), algas y sistemas libres de células: Utilizacion de herramientas genéticas para la
manipulacién de bacterias lacticas. Plasmidos, fagos, transformacién, transduccion,
conjugacion, transposicion y recombinacion en BAL. Biotecnologia de algas. Vectores y
métodos de transformacidn. Usos y aplicaciones. Traduccidn in vitro. Ventajas sobre la
expresion de genes in vivo. Aplicaciones. Tipos de sistemas. Protocolos. Eficiencia.

Unidad 6: Concepto de fermentacion en la industria. Fermentacién en estado sdlido y en
cultivos sumergidos. Fermentacién discontinua, alimentada y continua. Significado del salto
de escala. Pasos en el escalado de un proceso. Agitacién y mezclado. Viscosidad del cultivo.
Transferencia de calor y oxigeno. Escalado del inéculo. Recuperacion del producto.

17- Modelado de proteinas

Carga horaria: 40 h. Tipo de actividad curricular: Curso tedrico — practico.
Contenidos minimos:

Unidad 1: Introduccién al modelado molecular. Definicion y objetivos del Modelado
Molecular. Relaciéon con la Bioinformatica, la Informatica y la Ciencia de Datos. Clasificacion
de los métodos de modelado. Ejemplos de aplicacion. Conceptos basicos de lenguaje de
programacién en Python empleando cuadernos interactivos.




Unidad 2: Representacion de moléculas. Dogma central de la biologia. Motores de
busqueda en bases de datos bioldgicas: Entrez y Expasy. Acceso, andlisis y manipulacion de
secuencias empleando Biopython. Alineamiento de secuencias. BLAST. Bases de datos
estructurales de proteinas: Protein Data Bank. Modelado Comparativo de proteinas. Alpha-
Fold y los algoritmos de inteligencia artificial. Representacion 1, 2 y 3 dimensiones (1D, 2D,
3D). Quimioinformdtica. Herramientas quimioinformaticas: OpenBabel y RDkit. SMILES y
SMARTS. Fingerprints moleculares. Busqueda por similaridad estructural y por
subestructura. Coeficiente de Tanimoto. Concepto de Farmacoforo. Conversion de 1D/2D a
3D. Base de datos de moléculas bioactivas (PubChem, Chembl) y de compuestos
comerciales (ZINC).

Unidad 3: Métodos de simulacion computacional. Superficie de Energia Potencial (SEP).
Minimizacién de la energia y Optimizacion geométrica. Diferentes aproximaciones para el
calculo de la energia. El problema del minimo local. Estrategias de muestreo. Dindmica
molecular. Campos de Fuerzas clasicos. Modelado de interacciones. Modelos de solvente
implicito y explicito. Calculo de propiedades termodinamicas. Colectivos NVT, NPT y NVE.
Hipdtesis ergddica. Estrategias para el calculo de la energia libre. Dindmica esencial de las
proteinas. Potencial de Fuerza Media. Simulaciones de Dinamica Molecular con muestreo
mejorado. Analisis de Componentes Principales

Unidad 4: Prediccién de interacciones ligando-proteina. Blancos Moleculares.
Drogabilidad. Identificacién de bolsillos de unién. Priorizacidon de blancos moleculares a
partir del proteoma del organismo diana. Cribado de blancos moleculares empleando datos
de expresién diferencial de genes. Docking Molecular. Algoritmos de busqueda
conformacional. Funciones de scoring. Screening Virtual de bibliotecas de compuestos
sobre un blanco molecular especifico. Cribado virtual basado en el ligando y basado en la
estructura. Cribado mediante algoritmos de aprendizaje profundo. Curvas de
enriquecimiento y ROC.

18- RNA-seq y analisis de datos provenientes de NGS.
Carga horaria: 40 h. Tipo de actividad curricular: Curso tedrico-practico.

Contenidos minimos:

Unidad 1: Introduccién. Nuevas técnicas de secuenciacién en proyectos de gendmica y
transcriptdmica. Introduccién al sistema operativo Linux. Uso de lineas de comando y de la
interfaz grafica o GUI. Introduccidn a Ry el entorno de R. Trabajo con R. Fundamentos de la
secuenciacion en las plataformas lllumina, lon Torrent, PacBio y MinlON. Comparacion,
ventajas y limitaciones entre las diferentes tecnologias en proyectos de gendmica y
transcriptomica. Disefio de experimentos transcriptémicos.




Unidad 2: Control de calidad y preprocesamiento de lecturas. Formatos de archivos. Analisis
de las lecturas producidas por la secuenciacidon: calidad de las bases, eliminacién de
adaptadores y lecturas de baja calidad.

Unidad 3: Ensamblado de un transcriptoma con genoma de referencia o sin genoma de
referencia (de novo). Mapeo de las lecturas. Alineamiento sobre un genoma de referencia.
Estrategias de ensamblado de novo. Ensamblado de novo guiado por un genoma de
referencia. Analisis de calidad, elaboracion de datos estadisticos del transcriptoma
ensamblado.

Unidad 4: Anotacidn estructural y funcional en transcriptomas. Métodos computacionales.
Alineamiento de secuencias, local y global. BLAST. Perfiles, patrones y logos. PSI-BLAST. RPS-
BLAST. Modelos ocultos de Markov. HMMER. Bases de datos biolégicas. GenBank. UniProt.
Pfam. Rfam. Protein Data Bank. COG y KOG. PRIAM. Gene Ontology (GO). Enriquecimiento
funcional. Enriguecimiento de términos GO.

Unidad 5: Andlisis de expresion diferencial. Mapeo de las lecturas de cada muestra, sobre
el transcriptoma ensamblado o genoma de referencia. Estimacién de la abundancia de cada
transcripto. Andlisis de expresion diferencial: normalizacién, identificacion de genes
diferencialmente expresados y analisis funcional. Enriquecimiento funcional.

19- Ciclado de carbono en sistemas agropecuarios
Carga horaria: 40 h. Tipo de actividad curricular: Curso tedrico-practico.

Contenidos minimos:

Unidad 1: Ciclo del carbono (C) y nitrégeno (N). Importancia del ciclo del carbono en un
contexto de cambio global. Balance de Carbono en sistemas agropecuarios y forestales. Rol
e impacto del manejo en sistemas pastoriles sobre el contenido de carbono orgénico en el
suelo (COS), formas de C (COS), actividad microbiana, y en las emisiones de gases de efecto
invernadero a la atmdsfera.

Unidad 2: Ciclo del nitrégeno. Importancia del ciclo del nitrégeno en un contexto de cambio
global. Relacién C: N y mineralizacidn-inmovilizacion de N en el suelo. Ganancias y pérdidas
en sistemas agropecuarios con diferentes manejos.

Unidad 3: Manejo ganadero y suimpacto en los ciclos de Cy N. Manejo y toma de decisiones
en sistemas pastoriles y silvopastoriles, y su implicancia en la productividad. Seguimiento y
evaluaciones de sistemas pastoriles a largo plazo (>20 afios) con enfoque multidisciplinario:
metodologias, indicadores y modelos de analisis.

Unidad 4: Los cultivos agricolas y su impacto en los ciclos de Cy N. Intensificacidn sostenible
de la agricultura y su impacto en los ciclos de Cy N. Seguimiento y evaluaciones de sistemas
agricolas en diferentes ambientes: metodologias, indicadores y escenarios futuros.




