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Programa	
  Teórico	
  
	
  

Bacteriófagos:	
  conceptos	
  básicos.	
  Aplicaciones	
  biotecnológicas.	
  CRISPR	
  y	
  mecanismos	
  de	
  
resistencia	
  a	
   fagos.	
  Recombineering	
  para	
   la	
  modificación	
  de	
  genomas	
  de	
  bacteriófagos.	
  
Fagos	
  para	
  detección	
  de	
  patógenos	
  en	
  alimentos	
  y	
  en	
  muestras	
  clínicas.	
  Uso	
  de	
  fagos	
  en	
  
Fagoterapia	
   y	
   Biocontrol.	
   Phage	
   display.	
   Bacteriófagos	
   en	
   comunidades	
   naturales	
  
microbianas.	
  Descubrimiento	
  metagenómico	
  de	
  virus,	
  aplicaciones	
  al	
   intes@no	
  humano.	
  
Ensamblado	
  de	
  genomas	
  y	
  metagenomas.	
  Empleo	
  de	
  bacteriófagos	
  en	
  biorremediación.	
  
Herramientas	
  bioinformá@cas	
  aplicadas	
  al	
  estudio	
  estructural	
  de	
  proteínas	
  de	
  fagos.	
  
	
  

Programa	
  prácQco	
  
	
  

Aislamiento	
   y	
   purificación	
   de	
   fagos	
   de	
   ambientes	
   naturales.	
   Preparación	
   de	
   stocks.	
  
Extracción	
   de	
   ADN.	
   Secuenciación.	
   Anotación	
   de	
   genomas.	
   Ensamblado	
   de	
  
metagenomas.	
  	
  Fagos	
  reporteros	
  para	
  detección	
  y	
  DST	
  de	
  Mycobacterium	
  spp.	
  	
  


