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MÉTODO PORCENTAJE NOTAS

Participación en clase 30%

Presentación de proyectos 50% Proyectos individuales

Trabajos 20%

Contribución de este curso/tópico en la formación del alumnado del PDCB:

Este tópico está dirigido a estudiantes interesados en comprender las bases del reconocimiento molecular. Se abordarán y analizarán diversas herramientas y
técnicas moleculares empleadas en el estudio de interacciones proteína-proteína y proteína-ADN. Se analizará los detalles y las ventajas de diversas técnicas, así
como sus límites y desventajas en diferentes organismos, particularmente en bacterias. Puede resultar de interés a alumnas y alumnos cuyos proyectos involucren
interacciones proteína-proteína proteína-ADN.

Nombre: SOTO GUZMÁN JOSÉ EDUARDO (Tutor para admisión 2027-2)

Teléfono: (56) 10714487

Email: jesoto@ccg.unam.mx

PARTICIPANTE ENTIDAD O ADSCRIPCIÓN SESIONES

SOTO GUZMÁN JOSÉ EDUARDO
(TUTOR PARA ADMISIÓN 2027-2)
Responsable

Centro de Ciencias
Genómicas

Escaneo mutacional profundo — ES
Estructura de proteínas y ADN. Fundamentos básicos de interacción molecular.
Herramientas in silico para la predicción de interacciones proteína-proteína
Presentación de proyectos (Parte 1)
Técnicas de interacción proteína–proteína. (Sesión 1: aplicaciones)
Técnicas de interacción proteína–proteína. Far-Western, sistemas doble híbrido y ensayos de
complementación de proteínas, ensayos de proximidad.

Aspectos generales

Métodos de evaluación

Profesor (a) responsable

Profesores (as) participantes
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BELLAHSEN OUSSAMA
Integrante

Instituto de
Biotechnologia-UNAM

1 Introducción a la biología de proteínas (ADN, proteínas y fuerzas moleculares involucradas
en las interacciones) — OB
5 Técnicas de interacción proteína–proteína. Pull-down assays, sistema LexA,
fotoentrecruzamiento in vivo con pBpa, co-inmunoprecipitación (Sesión 2: teoría) — OB
6 Técnicas de interacción proteína–proteína. Pull-down assays, sistema LexA,
fotoentrecruzamiento in vivo con pBpa, co-inmunoprecipitación  (Sesión 2: aplicaciones) — OB
7 Técnicas de interacción proteína–DNA. Ensayos bioquímicos de unión y afinidad (EMSA,
DNase I footprinting, ChIP, mapeo genómico in vivo). (Sesión 1: teoría)— OB
8 Técnicas de interacción proteína–DNA. Ensayos bioquímicos de unión y afinidad (EMSA,
DNase I footprinting, ChIP, mapeo genómico in vivo). (Sesión 1: aplicaciones) — OB
9 Ampliación de herramientas CRISPR/Cas: aplicaciones en proteómica — OB
14 Presentación de proyectos (Parte 2) — ES y OB

MÉNDEZ ALEMÁN JULIO MANUEL
Integrante

Instituto de
Biotecnologia UNAM

AlphaFold como herramienta para la predicción de interacciones moleculares

Las proteínas constituyen los efectores primarios del fenotipo celular. Más allá de su función como componentes estructurales, estas macromoléculas representan los
elementos críticos de la regulación molecular y la maquinaria catalítica. Su versatilidad química les permite mediar procesos fundamentales que rigen la vida, desde la
replicación del genoma en procariotas hasta la compleja señalización transductora en células eucariotas superiores. Sin embargo, las proteínas no actúan de manera
aislada, sino que operan en conjunto con otras macromoléculas, como proteínas o ácidos nucleicos, formando redes de interacción complejas y dinámicas. El estudio de
estas interacciones es imperativo para desentrañar la fisiología celular a nivel sistémico. En este contexto, comprender cómo una proteína reconoce e interacciona con
ligandos específicos constituye uno de los pilares de la biología estructural contemporánea. Durante este curso, y mediante la integración de enfoques provenientes de la
biofísica, la genética molecular y la ingeniería de proteínas, se analizarán diferentes herramientas de alta resolución para descifrar la arquitectura y la cinética de estas
complejas interacciones moleculares.

1 Introducción a la biología de proteínas (ADN, proteínas y fuerzas moleculares involucradas en las interacciones) — OB
2 Estructura de proteínas y ADN. Fundamentos básicos de interacción molecular. — ES
3 Técnicas de interacción proteína–proteína. Far-Western, sistemas doble híbrido y ensayos de complementación de proteínas, ensayos de proximidad. (Sesión 1: teoría)
— ES
4 Técnicas de interacción proteína–proteína. (Sesión 1: aplicaciones) — ES
5 Técnicas de interacción proteína–proteína. Pull-down assays, sistema LexA, fotoentrecruzamiento in vivo con pBpa, co-inmunoprecipitación (Sesión 2: teoría) — OB
6 Técnicas de interacción proteína–proteína. Pull-down assays, sistema LexA, fotoentrecruzamiento in vivo con pBpa, co-inmunoprecipitación (Sesión 2: aplicaciones) —
OB
7 Técnicas de interacción proteína–DNA. Ensayos bioquímicos de unión y afinidad (EMSA, DNase I footprinting, ChIP, mapeo genómico in vivo). (Sesión 1: teoría)— OB
8 Técnicas de interacción proteína–DNA. Ensayos bioquímicos de unión y afinidad (EMSA, DNase I footprinting, ChIP, mapeo genómico in vivo). (Sesión 1: aplicaciones)
— OB
9 Ampliación de herramientas CRISPR/Cas: aplicaciones en proteómica — OB
10 Herramientas in silico para la predicción de interacciones proteína-proteína — ES
11 AlphaFold como herramienta para la predicción de interacciones moleculares — JM
12 Escaneo mutacional profundo — ES
13 Presentación de proyectos (Parte 1) — ES y OB
14 Presentación de proyectos (Parte 2) — ES y OB

Clases impartidas por: ES, Eduardo Soto; OB, Oussama Bellahsen; JM, Julio Manuel Méndez Alemán
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Los artículos que se discutirán en clase se distribuirán con antelación, con el fin de que el alumnado tenga tiempo de familiarizarse con su contenido.
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