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Proyectos 
• 1.- Escrutinio de extractos naturales de hongos 

silvestres comestibles sobre modelos de 
enfermedad 

 
• 2.-Uso de etiquetas de DNA para la identificación 

de etiquetado de alimentos 
 
 

• Proyectos experimentales 
• En grupo 



-Pequeño tamaño (1.5mm cuando adulto) 
 
-Se cultivan en placas de Petri y en matraces en gran número 
 
-Transparente, se pueden utilizar biomarcadores “in vivo” 
 
-Ciclo de vida muy corto (3 días), permite obtener resultados muy rápido 
 
-Gran número de descendientes (de 100 a 300) 
 
-Se congelan y permanecen vivos, pudiendo mantenerse un enorme 
número de cepas distintas 
 
-La secuencia de su genoma se conoce perfectamente 
 
-Hacer genética es muy fácil, y muy fácil conocer el efecto de la falta de 
cualquier proteína 

C. elegans es un buen modelo para estudios biomédicos 



• Diabetes 
• Ovario poliquístico (diabetes) 
• Corea de Huntington 
• Alzheimer 
• Ictiosis ligada al cromosoma X 
• Galactosemia 

• Otras posibles actividades interesantes 
• Nematicida 
• Antitumoral 

Modelos de enfermedad humana en nematodos 



5.- Modelo de Alzheimer: Expresión de la proteina Aβ amiloide humana en gusanos 

Sin expresar la Aβ amiloide expresando la Aβ amiloide 



Genotipoa Progenie Mediab Nc 
      

N2 102 +/- 17 15 
daf-2(e1370) 21 +/- 11* 12 
ist-1(ok2706) 4 +/-5* 11 
daf-2(e979) 3 +/- 6* 10 
age-1(mg305) 5 +/- 5* 9 
      

2.-Modelo de ovario poliquístico: (diabetes) 



4. Modelo de Corea de Huntington 



4. Modelo de Corea de Huntington 



La enorme diversidad de las setas: Actualmente se estiman 140.000 especies en la tierra 



Las setas tienen un origen tan antiguo como las plantas con flores 



Métodos de extracción 

Se probarán distintos métodos de 
obtención de extractos 

• Rotura con mortero 
• Rotura con mortero y nitrógeno 

líquido 
• Rotura con mortero y arena 

IDENTIFICACION DE ESPECIES DE HONGOS CUYOS EXTRACTOS TENGAN ACTIVIDAD BIOLÓGICA 

http://www.google.es/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&frm=1&source=images&cd=&cad=rja&docid=ituvT67NiosA0M&tbnid=HnjIYWMJJlGSQM:&ved=0CAUQjRw&url=http://www.akitchentakesroot.com/2012/12/small-bites-2-mushroom-and-hazelnut-pate.html&ei=qwyBUtjQGaSS0QXh-4D4Dg&psig=AFQjCNH_1Gxyn-JoWVGh3CClUd72FdKfrQ&ust=1384275480673664


DNA barcoding 



El código de barras es una pequeña 
secuencia del genoma 

primer name sequence (5'->3') comments reference 

ITS1 TCCGTAGGTGAACCTGCGG   White et al, 1990 

ITS2 GCTGCGTTCTTCATCGATGC  (is similar to 5.8S below) White et al, 1990 

ITS3 GCATCGATGAAGAACGCAGC  (is similar to 5.8SR 
below) White et al, 1990 

ITS4 (ITS4R) TCCTCCGCTTATTGATATGC   White et al, 1990 

ITS5 GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG  (is similar to SR6R) 
White et al, 1990 

ITS1-F CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA  Fungi specific 
Gardes & Bruns, 1993 

ITS4-B CAGGAGACTTGTACACGGTCCAG 
 Basidiomycete specific 
(may fail. Bellemain et al 
2010) 

Gardes & Bruns, 1993 

5.8S CGCTGCGTTCTTCATCG   Vilgalys lab 

5.8SR TCGATGAAGAACGCAGCG   Vilgalys lab 

SR6R AAGWAAAAGTCGTAACAAGG    Vilgalys lab 



Ejemplo de cómo identificar una 
muestra 



Especies fáciles de confundir 

Lepiota helveola Macrolepiota procera 



El código de barras las distingue  



Detección de fraudes alimenticios 



Verificación del etiquetado 



Andrés Garzón: agarvil@upo.es 
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