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I. Justificación.

La proteómica es el estudio del juego completo del conjunto de proteínas de una
célula dada u organismo. Los términos proteómica y proteoma fueron acuñados
por Marc Wilkis al inicio de los años 90s. Desde entonces, las técnicas para
realizar proteómica han cambiado sustancialmente, en particular en los últimos
años. La desaparición del uso de la electroforesis para la separación previa de las
proteínas y la aparición de nuevas tecnologías, ha propiciado un aumento
exponencial en la cantidad de proteínas y péptidos que se pueden identificar en
una sola corrida.
Ejemplos de investigación en proteómica incluye la determinación de los niveles
de proteínas bajo diferentes condiciones, la elucidación de las interacciones
proteína-proteína en la célula, y el análisis funcional de todas las proteínas.
El curso está dividido en tres partes. Aspectos sobre proteínas, su purificación y
su determinación. La segunda parte cubre las técnicas proteómicas, incluyendo
electroforesis en doble dimensión e interacciones proteína-proteína. La última
parte cubre los aspectos bioinformáticos y bases de datos utilizados para el
análisis proteómico.

II. Ubicación de la materia

Materias Anteriores
Química
Física
Fisicoquímica
Biología Celular
Anatomía Vegetal
Bioquímica
Biología molecular
Purificación de proteínas

Materias Posteriores Todos los cursos optativos referentes a
la Biología Experimental
Regulación Metabólica

III. Objetivo general

El objetivo general de este curso es el de que el alumno adquiera los
conocimientos y las herramientas metodológicas necesarias para que sea capaz
de hacer investigación sobre el comportamiento de las proteínas en los diversos
fenómenos biológicos en las que éstas participan.



IV. Metodología

El curso de Proteómica constará de 48 horas.
Las sesiones serán, tanto del tipo seminario para el análisis y discusión de
artículos como del tipo conferencia.

V. Evaluación

El aprovechamiento del alumno será evaluado de acuerdo con los siguientes
parámetros:

ACTIVIDAD POR CIENTO

Participación en clase 30

2 exámenes parciales 40

Escritura de un proyecto,
presentación y discusión de un
tema por alumno

30

La calificación para acreditar el curso será de 80 puntos.
Para tener derecho a acreditar el curso es requisito el haber entregado todos los
trabajos solicitados en la fecha de entrega.



VI. Contenido programático.

I. Introducción.

Proteómica: un nuevo mundo, un nuevo campo de la biología.

Objetivo específico.
Que el alumno conozca los antecedentes que llevaron al desarrollo de la
proteómica y le permita establecer claramente las diferencias entre genómica y
proteómica.

II. Proteínas.

1. Aminoácidos.

2. Estructura de proteínas.

3. Modificación de proteínas.

Objetivo específico.
Que el alumno conozca la composición de las proteínas y sus propiedades y cómo
los aminoácidos que las forman determinan sus propiedades.

III. Purificación de proteínas.

1. Precipitación.

2. Métodos cromatográficos.

a. Filtración.

b. Intercambio iónico.

c. Hidroxiepatita.

d. Hidrofobicidad.

e. Afinidad.

f. Afinidad por metales.

g. Afinidad por lectina.

h. Colorantes inmovilizados.

i. Anticuerpos.

j. Cromatoenfoque.

3. Métodos electroforéticos.

a. Electroforesis de una dimensión.



b. Electroforesis de dos dimensiones.

c. Electroenfoque.

d. Isotacoforesis.

e. Electroforesis capilar.

4. Tinción.

5. Elusión.

6. Ultrafiltración.

7. Caracterización.

8. Determinación de la pureza.

9. Determinación del tamaño, masa molecular y presencia de subunidades.

10. Almacenamiento.

Objetivo específico.
Que el alumno conozca las diferentes metodologías que existen para la
purificación de una proteína y que utilice este conocimiento para diseñar sus
propias estrategias de purificación, con el fin de simplificar el problema proteómico
de la muestra, así como también que aprenda a calcular el grado de pureza de
una proteína.

IV. Determinación de la concentración de proteínas.

1. Absorbancia 215.
2. Absorbancia 280.
3. Lowry.
4. Bradford.
5. Peterson.
6. Comassie.
7. Bichinconínico.

Objetivo específico.
Que el alumno adquiera las herramientas metodológicas para la determinación
cuantitativa de proteínas y sea capaz de discernir entre los diferentes métodos
que existen para la determinación de proteínas, cual es el método más adecuado
para las necesidades particulares de su investigación.



V. Herramientas de la proteómica.

1. Vista general de la analítica de la proteómica.

2. Extracción de proteínas para uso en proteómica.

3. Electroforesis en geles de poliacrilamida en dos dimensiones para su uso en
proteómica. El estado del arte.

4. Electroforesis en tres dimensiones.

5. Detección de proteínas en geles de poliacrilamida y membranas de
electrotransferencia.

6. Electroforesis capilar.

7. Digestión de proteínas.

8. Espectrometría de masas para péptidos y proteínas.

9. Métodos para proteómica de proteínas de baja abundancia.

10. Identificación de proteínas por medio de la composición de aminoácidos después de
hidrólisis ácida.

11. Identificación de proteínas por medio de la huella digital de la masa de sus péptidos.

12. Análisis de la secuencia de péptidos por medio de espectrometría de masa de
tándem.

13. Estandarización del proceso de datos y análisis estadístico en proteómica.

14. Proteómica cuantitativa.

Objetivos específicos
Que el alumno conozca las diferentes técnicas que conforman la proteómica,
aprenda a manejarlas y sea capaz de diseñar experimentos que permitan la
identificación de proteínas específicas.

VI. Proteómica Shotgun

1. LC-MALDI-TOF/TOF para proteómica Shotgun.

2. GeLC-MS/MS análisis de mezclas complejas de proteínas.

3. Cuantificación de proteínas mediante Label-Free LC-MS.

Objetivos específicos
Que el alumno conozca las técnicas de la proteómica más avanzadas y aprenda a
diseñar y analizar experimentos con ellas.



VIII. Proteómica descriptiva

1. Proteómica de semillas.

2. Proteómica de la savia del xilema.

3. Proteoma extracelular.

4. Proteoma del polen.

Objetivos específicos
Que el alumno conozca las diferentes posibilidades de descripción del contenido
proteico de diferentes muestras.

IX. Proteómica subcelular.

1. Proteoma del citoplasma.

2. Proteoma de plástidos.

3. Proteoma de la membrana plasmática.

4. Proteoma de la mitocondria.

5. Proteoma del perixisoma.

6. Exoproteoma.

Objetivos específicos
Que el alumno conozca las herramientas metodológicas que le permitan analizar
de forma individual la composición proteica de diferentes organelos.

X. Proteómica postraduccional.

1. Fosfoproteoma.

2. Glucoproteoma.

3. Sitios de nitrosilación.

Objetivos específicos.
Que el alumno conozca las herramientas proteómicas que permiten identificar las
modificaciones postraduccionales y pueda diseñar experimentos para identificar
estas modificaciones en sus muestras.

VIII. Bases de datos y bioinformática para proteómica

1. Introducción.



2. Bioinformática para proteómica.

3. Bases de datos con secuencias de proteínas.

4. SWISS-PROT.

Objetivos específicos
Que el alumno conozca las diferentes bases de datos en las que se deposita la
información proteómica y aprenda a manejarlas.

IX. Aplicaciones de la proteómica

Mapas proteómicos.
1. Perfil de expresión de proteínas.

2. Identificación de interacciones proteína-proteína.

3. Mapeo de las modificaciones de proteínas.

4. Análisis proteómico para el desarrollo de fármacos.

5. Proteómica como herramienta para el mejoramiento genético de los vegetales.

6. Aplicaciones biomédicas y clínicas.

7. Nuevas direcciones en proteómica.

Objetivos específicos
Que el alumno conozca las diferentes aplicaciones de la proteómica que se han
desarrollado hasta ahora y aprenda a diseñar experimentos que le permitan
utilizar las herramientas de la proteómica para contestar sus propias preguntas.
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