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2. Propdsito(s)

Esta Unidad de Aprendizaje esta diseflada para conocer y comprender las técnicas gendémicas y protedmicas de Ultima generacion
lo que permitird identificar la(s) técnica(s) mas apropiadas para la evaluacion de genomas y proteomas y su posible aplicacion e
interpretacion. Esta Unidad de Aprendizaje requiere conocimientos previos de Biologia Molecular, Genética y Estadistica, donde se
adquieren conocimientos generales de los mecanismos moleculares de la expresion genética y su significado en el contexto celular.

Las competencias de esta Unidad de Aprendizaje permitird al estudiante desarrollar diagndsticos moleculares, empleando



conocimientos de la gendmica y técnicas de manipulacién de genes, para ser utilizados en los sectores salud, agricola, pecuario y
ambiental, ademas de desarrollar productos, procesos y servicios biotecnolégicos de utilidad en los sectores salud, agricola,
pecuario, industrial y ambiental, a partir de los avances y descubrimientos de las ciencias gendémicas, para el bienestar de la
sociedad.

Esta unidad contribuye para el desarrollo de las competencias donde se aplican los métodos y técnicas tradicionales y de vanguardia
en investigacién para el desarrollo de su trabajo, interviene frente a los retos de la sociedad actual y serd capaz de construir
propuestas innovadoras para superar los retos del ambiente global. Con esta unidad de aprendizaje se sentaran las bases para que
el estudiante pueda elaborar esquemas y/o procesos bioldgicos ambientales y sociales que permitan un desarrollo sustentable.

3.Competencias del perfil de egreso

o Competencias generales a las que contribuye esta unidad de aprendizaje
8. Utilizar los métodos y técnicas de investigacion tradicionales y de vanguardia para el desarrollo de su trabajo académico, el
ejercicio de su profesién y la generacién de conocimientos.

10. Intervenir frente a los retos de la sociedad contemporanea en lo local y global con actitud critica y compromiso humano,
académico y profesional para contribuir a consolidar el bienestar general y el desarrollo sustentable.

12. Construir propuestas innovadoras basadas en la comprensién holistica de la realidad para contribuir a superar los retos del
ambiente global interdependiente.

¢ Competencias especificas del perfil de egreso a las que contribuye la unidad de aprendizaje
2. Elaborar esquemas y/o procesos biolégicos ambientales y sociales a través de metodologias que conlleven a la preservacion de
los ecosistemas para el desarrollo sustentable de la sociedad.

4.Factores a considerar para la evaluacion de la unidad de aprendizaje
Evidencias tales como reportes de practicas, presentaciones orales, examenes parciales, solucion de casos, producto integrador.

5.Producto integrador de aprendizaje
Reporte de solucion de un caso de un problema en salud, agricultura o ganaderia donde se aplique alguna técnica genémica o



protedmica para la resolucion.
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Acceso a fuentes de informacidn gendémica y herramientas bioinformaticas basicas
http://bvs.isciii.es/bib-gen/Actividades/curso_virtual/Ftes_informacion/fteinformacion6_1.htm (accesado el 16 de febrero de 2013).
Aplicaciones clinicas de las técnicas proteémicas
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