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Resumen

La cristalizacion de proteinas es una técnica fundamental en la
biologia estructural para determinar la conformacién tridimensional
de macromoléculas mediante difraccion de rayos X. Este curso
aborda el proceso completo, desde la expresion recombinante de la
proteina hasta el analisis estructural de los cristales obtenidos. Se
inicia con la seleccién del sistema de expresion adecuado y la
optimizacién de condiciones para maximizar la produccion de la
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proteina. Posteriormente, se lleva a cabo la purificacion mediante
técnicas cromatograficas para obtener una muestra homogénea y
estable. La fase de cristalizacion se desarrolla explorando diversos
métodos, como la difusién en vapor y la microbatch, optimizando
parametros fisicos y quimicos. Finalmente, los cristales se someten
a difraccion de rayos X, obteniendo patrones que permiten la
reconstruccion de la estructura atobmica de la proteina. Este curso
proporciona un enfoque tedrico, capacitando a los participantes en
las metodologias esenciales para la resolucion estructural de
proteinas con aplicaciones en el disefio de farmacos y la
biotecnologia [1].
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