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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Diversidad y filogenia de genes en la ruta metabdlica de la nitrificacion, y su potencial para
monitorizar las poblaciones nitrificantes en aguas residuales

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

Un elemento esencial para la vida como es el nitrogeno puede ser nocivo en altas
concentraciones. Si no son tratadas adecuadamente, su vertido puede producir serios problemas.
Para afrontarlos, estrategias de eliminacion biologica del nitrogeno mas eficientes y rentables estdn
siendo desarrolladas gracias al descubrimiento de novedosas comunidades microbianas. Sin
embargo, es importante investigar el papel que juegan esos microorganismos para lograr una
aplicacion exitosa en su monitorizacion durante la eliminacion biologica de nitrogeno en aguas
residuales. Para abordar esa tarea, se establecerdn los siguientes sub-objetivos: 1- Describir la
diversidad de microorganismos nitrificantes (oxidadores de amonio y nitrito); 2- evaluar el
mecanismo de evolucion de los genes amoA, hao, nxr y nod involucrados en la nitrificacién; 3-y
buscar y/o disefiar cebadores para cuantificar los genes amoA, hao, nxr y nod. Para ello, se
obtendran secuencias proteicas y nucléicas de los genes mencionados anteriormente, ademas del gen
del ARN ribosdmico 16S en bases de datos (NCBI). Posteriormente, se analizard la evolucion de
cada gen mediante el uso de programas bioinformaticos. Ademas se utilizaran otros programas para
analizar la adecuacion de cebadores previamente descritos o aquellos que disefiemos.

Tabla de actividades y dedicacion estimada:

Planteamiento y desarrollo del trabajo 140
Elaboracion de la memoria 140
Preparacioén y ejecucion de la exposicion 20
TOTAL (12 ECTS) 300 horas

2. MODALIDAD (*):| Trabajo Bibliografico

(*) 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: Purswani Nombre: Jessica

Teléfono: 958248398 e-mail: jessicapurswani@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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