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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Estudio de un gen de Myxococcus xanthus que se sobreexpresa durante la depredacion sobre
Sinorhizobium meliloti

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

A. INTRODUCCION

Myxococcus xanthus es una bacteria del suelo con un ciclo de vida complejo en el que se diferencian dos etapas:
crecimiento vegetativo, durante el cual, como es una bacteria depredadora, en la naturaleza utiliza como nutrientes los
componentes liberados de las presas; y ciclo de desarrollo, que se inicia tras el agotamiento de los nutrientes, y durante
el cual las células se agregan y originan cuerpos fructiferos rellenos de mixdsporas.

Nuestro grupo de investigacion ha llevado a cabo el analisis transcriptomico mediante RNA-Seq cuando M. xanthus
depreda a la bacteria del suelo Sinorhizobium meliloti. Este estudio ha revelado que hay numerosos genes del
depredador que aumentan considerablemente su expresion cuando ataca a esta presa, y entre ellos cabe destacar la
sobreexpresion de algunos reguladores transcripcionales, que se postulan como excelentes candidatos para regular la
expresion de los otros genes inducidos durante la depredacion. Hasta el momento no se ha descrito ningun regulador
responsable de la expresion de los genes necesarios para matar y consumir las presas, por lo que es muy relevante
caracterizarlos y determinar los genes que se encuentran bajo su control.

B. OBJETIVOS

Para determinar si la expresién de un gen necesario durante la depredaciéon es regulada por un determinado factor
transcripcional se proponen los siguientes objetivos:

1. Disefio y construccion de un plasmido que porte una fusion entre el promotor de un gen de M. xanthus que se induce
durante la depredacioén y el gen lacZ de Escherichia coli.

2. Obtencién de bacterias portadoras de la fusién construida en el apartado anterior. En este caso, se introduciria tanto
en la bacteria silvestre como en un mutante en donde se haya delecionado alguno de los genes que codifican
reguladores transcripcionales que se sobreexpresan durante la depredacion.

3. Estudio de la expresion de dicho gen durante la depredacion tanto en la bacteria silvestre como en el mutante para
determinar si su expresion esta regulada por ese factor transcripcional.

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: Mufoz Dorado Nombre: José
Teléfono: 958243183 e-mail: jdorado@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: Ramirez Mellado Nombre: Fatima

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