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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Analisis de secuencias repetidas en el genoma eucariota

Resumen (Introduccién, Objetivos y Plan de trabajo; max. 2.460 caracteres con espacios y fuente Arial 9):

Introduccion

En el genoma de los eucariotas existe una gran variedad de secuencias repetidas de diverso tipo y que forman parte de lo que
se conoce como ADN no génico. Entre ellas podemos distinguir secuencias que se disponen en tdndem (los microsatélites,
minisatélites y el ADN satélite) o dispersas en los genomas (SINEs, LINEs, transposones y elementos retrovirales). También
hay que incluir las familias multigénicas como los genes de los ARN transferentes o como los genes ribosémicos 18S, 5.8S y
28S o los genes ribosémicos 5S.

Las secuencias repetidas, como el ADN satélite y los espaciadores de los genes ribosomicos, evolucionan a un ritmo muy
superior al de otras fracciones del genoma eucariota y, por lo general, siguen una pauta evolutiva conocida como evolucion
concertada. La evolucion rapida y concertada del ADN satélite lo convierten en un excelente marcador taxonémico y filogenético
cuando se trata de analizar las relaciones existentes entre especies emparentadas.

Ademas, la acumulacion de estas secuencias repetidas en el genoma de eucariotas y los fendmenos de transposicion estan
directamente relacionado con las reordenaciones cromosémicas y con la evolucién cariotipica.

Objetivos

Uso y analisis de marcadores moleculares como: ADN satélite, ADN ribosémico, microsatélites o elementos transponibles, en el
genoma de diferentes especies para el andlisis taxondmico, filogenético y de la evolucion de la asimetria de sus cariotipos.

Plan de trabajo:

- Reunién inicial donde se plantearan las pautas a seguir para desarrollar los objetivos propuestos, se facilitara al alumno/a la
bibliografia para revisar en relacion con el tema.

- Trabajo en el laboratorio/ordenador.

- Sesiones periédicas de seguimiento.

- Redaccion de la memoria con los resultados obtenidos y discusion con la bibliografia. Correccién de la memoria.

- Preparacion de la presentacion y Defensa de la Memoria Fin de Grado.

Tabla de actividades y dedicacion estimada:

Planteamiento y desarrollo del trabajo 250
Elaboracién de la memoria 35
Preparacioén y ejecucion de la exposicion 15
TOTAL (12 ECTS) 300 horas

2. MODALIDAD (*):| Trabajo Experimental / de Investigacion

(*) En el caso de trabajos experimentales, el tutor considera conveniente que el estudiante
realice el taller “Prevencion de riesgos y eliminacién de residuos en el laboratorio”

3.DATOS DEL TUTOR/A UGR (**):

Apellidos: de la Herran Moreno Nombre: Roberto
Teléfono: 958249705 e-mail: rherran@ugr.es

(**) En el caso de trabajos desarrollados en Empresas u otras Instituciones ajenas a la Universidad de Granada, por
favor completar la siguiente informacion:

TUTOR/A DE LA EMPRESA O INSTITUCION:
Apellidos: Nombre:

Empresa / Institucion:

Teléfono: e-mail:

4. DATOS DEL ESTUDIANTE (***):

(***) Si ha sido acordado por el estudiante y profesor/a, por favor completar la siguiente informacion sobre el estudiante:
Apellidos: Nombre:

e-mail institucional:
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