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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Obtencién de una bacteria portadora de una fusién transcripcional entre el gen lacZ de Escherichia
coliy un gen de Myxococcus xanthus

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

A. INTRODUCCION

Myxococcus xanthus es una bacteria con un comportamiento multicelular que se manifiesta tanto en la depredacion
cooperativa de otros organismos durante su crecimiento vegetativo, como en la diferenciacion celular y division del
trabajo en ausencia de nutrientes durante su ciclo de desarrollo.

El analisis transcriptdmico mediante RNA-Seq de la actividad depredadora de M. xanthus sobre la bacteria del suelo
Sinorhizobium meliloti ha revelado que numerosos genes del depredador aumentan o disminuyen considerablemente su
expresion durante la interaccion.

La corroboracion de los datos obtenidos mediante RNA-Seq a través de una técnica complementaria como las
fusiones transcripcionales con el gen lacZ de Escherichia coli resulta esencial para la validacion de los resultados
procedentes del analisis transcriptomico.

B. OBJETIVOS

1. Disefio, obtencion y comprobacion de un plasmido portador de la fusion.

2. Obtencion y comprobacion de la cepa de M. xanthus portadora de la fusion.

3. Cuantificacién de la expresion del gen de M. xanthus.

C. PLAN DE TRABAJO

1. Se amplificara la region promotora del gen de M. xanthus y se clonara en un vector portador del gen /lacZ de E. coli. La
correccion del plasmido se comprobara mediante endonucleasas de restriccion.

2. El plasmido sera introducido mediante electroporacion en una cepa silvestre de M. xanthus para obtener la cepa
portadora de la fusion. Los posibles positivos se seleccionaran haciendo uso del marcador de re sistencia a antibiético
presente en el plasmido electroporado y éstos seran analizados mediante Southern blot.

3. La expresion del gen de M. xanthus se determinara mediante la medida de la actividad B-galactosidasa durante la
actividad depredadora sobre S. meliloti y se compararan los valores obtenidos con los resultados de RNA-Seq.

Tabla de actividades y dedicacion estimada:

Planteamiento y desarrollo del trabajo 220
Elaboracién de la memoria 70
Preparacioén y ejecucion de la exposicion 10
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: Moraleda Mufioz Nombre: Aurelio

Teléfono: 958 249005 e-mail: aureliom@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: Segura Navaro Nombre: Maria José

e-mail institucional: maryseguraa@correo.ugr.es
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