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1. éQué es QR!SPR/QQS? 1.1. ¢Quién lo descubrié?

Existen varias herramientas moleculares para llevar a cabo edicion

génica. Entre ellas se encuentra la tecnologia CRISPR/Cas, que tiene
Su origen en un sistema inmune adaptativo procariotico y que ha sido
adaptada para reescribir las secuencias de 4 nucleodtidos con las que

esta escrita la informacion genética de todos los seres vivos. FIM Mojica E Charpentier  JA Doudna Feng Zhang George M Church

1.2. La tecnologia. ¢ Como funciona?
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2. OPTIMIZANDO CRISPR/Cas | Problemas| Soluciones

2.1. Actividad inespecifica
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Programas bioinformaticos. Ej. MITCRIPSR Disminucion del tiempo de exposicion a sgRNA:Cas9

2.2. Bajas tasas de HDR
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2.3. Introduccién de DSBs 3. Perspectivas
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