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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Identificacion y caracterizacion parcial de rutas metabdlicas implicadas en la sefalizacion celular por
serotonina y melatonina en frutos de pimiento

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

Cada vez son mas los estudios en plantas que aportan datos sobre las funciones de la serotonina y la melatonina en los
procesos de sefializacion celular. Dichos trabajos se han extendido también a frutos carnosos, lo que ha originado un
interés creciente por las implicaciones que dichas moléculas pueden ejercer sobre las propiedades nutricionales de los
frutos. Recientemente, en el grupo de Antioxidantes, Radicales Libres y Oxido Nitrico en Biotecnologia y Agroalimentacién
(Estacion Experimental del Zaidin, CSIC, Granada) se ha obtenido en transcriptoma de frutos de pimiento en diversos
estadios de maduracion (Gonzalez-Gordo et al., 2019).

En el presente TFG se propone como objetivos indagar en dicho transcriptoma para determinar los genes y las rutas
metabolicas implicadas en la biosintesis de serotonina y melatonina durante la maduracion del fruto de pimiento.

Para ello, se trabajara con herramientas bioinforméaticas y bases de datos. La normalizacion de datos transcriptomicos y el
analisis de expresion diferencial se llevara a cabo utilizando DEgenes-Hunter (Gayte et al., 2017) con parametros
predeterminados. El analisis de expresién diferencial permitira determinar el cambio de la expresion entre las diferentes
muestras usando diferentes algoritmos (EdgeR, DESeq2, Limma y NOISeq), con el requisito de que cualquier gen
expresado diferencialmente (DEG) debe aparecer en, al menos, tres de los cuatro algoritmos.

Tabla de actividades y dedicacion estimada:

Planteamiento y desarrollo del trabajo 235
Elaboracién de la memoria 50
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: Ocafia Cabrera Nombre: Antonio

Teléfono: 958240500 e-mail: aocana@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: Corpas Aguirre Nombre: Francisco Javier

Empresa / Institucion: Estacion Experimental del Zaidin, CSIC

Teléfono: 958 181600, ext. 328 e-mail: javier.corpas@eez.csic.es

4. DATOS DEL ESTUDIANTE (***):

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

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