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La ingeniería metabólica de sistemas es una rama de la biotecnología en la que converge la aplicación del conocimiento generado por diferentes áreas de la ciencia
(ingeniería genética, biología celular, biología molecular, bioquímica, etc.). También se ha definido como una mejora dirigida hacia la formación de productos o
propiedades celulares a través de la modificación de reacciones bioquímicas específicas o la introducción de nuevas mediante el uso de DNA recombinante.

La integración de diversas herramientas de biología molecular, biología sintética y de las más recientes herramientas ómicas (genómica, transcriptómica, proteómica,
metabolómica) permite estudiar al sistema celular desde una perspectiva global y la modificación del metabolismo con la finalidad de realizar diseños racionales de cepas
ad-hoc a nuestras necesidades, el cual es el objetivo último de la ingeniería metabólica de sistemas. De igual modo en el presente curso se verá desde una perspectiva
ecológica-microbiana para la identificación de genes asociados a vías metabólicas de interés.

Presentar un panorama general de los antecedentes, herramientas, estrategias y perspectivas del empleo de la ingeniería metabólica de sistemas bacterianos.

Aspectos generales

Tutor responsable
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Temario
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Clase 1: 14/08/25 Introducción a la Ingeniería Metabólica. M. C. María de Lourdes Morales Corona. 4 horas.

Clase 2: 21/08/25 Exploración del metabolismo central del carbono y biosíntesis de productos biotecnológicos. M. C. Mitzi de la Cruz Hernández 2 horas. M.C. María de
Lourdes Morales Corona 2 horas.

Clase 3: 28/08/25 Revisión de la regulación de la expresión génica. M. C. Mitzi de la Cruz Hernández 2 horas. M.C. María de Lourdes Morales Corona 2 horas.

Clase 4: 4/09/25 Herramientas moleculares: Sistemas de expresión, integración e interrupción del material genético Y aplicaciones de herramientas moleculares. M. C.
Mitzi de la Cruz Hernández. 4 horas.

Clase 5: 11/09/25 Genómica y diversidad microbiana

Clase 6: 18/09/25 Transcriptómica. M. C. María de Lourdes Morales Corona. 4 horas.

Clase 7: 25/09/25 Proteómica. M. C. Mitzi de la Cruz Hernández 4 horas.

Clase 8: 02/10/25 Optimización del proteoma: ME-Models

Clase 9: 09/10/25 Redes de Regulación genética en bacterias

Clase 10: 16/10/25 Aplicaciones de redes de regulación genética en la ingeniería de vías metabólicas. M. C. María de Lourdes Morales Corona. 4 horas.

Clase 11: 23/10/25 Reactores biológicos. M. C. Mitzi de la Cruz Hernández 4 horas.

Clase 12: 30/10/25 Retos de la producción de proteínas recombinantes

Clase 13: 06/11/25 Estrategias de Ingeniería Metabólica para Contender con la Toxicidad en Procesos Biotecnológicos. M. C. María de Lourdes Morales Corona. 4 horas.

Clase 14: 13/11/25 Evolución adaptativa

Clase 15: 20/11/25 Ingeniería de vías metabólica de comunidades microbianas: Diseño de consorcios

Clase 16: 27/11/25 Control dinámico. M. C. Mitzi de la Cruz Hernández 4 horas.

Clase 17: 04/10/25 Exposición trabajo final. M. C. Mitzi de la Cruz Hernández 2 horas. M.C. María de Lourdes Morales Corona 2 horas.
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