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Ref. Expte. N° 7542/2019

Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Ciudad Auténoma de Buenos Aires,

25 NOV 2010

VISTO '

La nota a foja 1 presentada por la Direccion del Departamento de Quimica Bioldgica,

mediante la cual eleva la informacion del curso de posgrado Introduccién a la Metagendmica para
el afio 2019,

CONSIDERANDO
Lo actuado por la Comisién de Doctorado,

Lo actuado por la Comision de Posgrado,

Lo actuado por la Comisién de Presupuesto y Administracion,

Lo actuado por este Cuerpo en la sesion realizada en el dia de la fecha,

En uso de las atribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD
DE CIENCIAS EXACTAS Y NATURALES
RESUELVE:

ARTICULO 1°: Aprobar el nuevo curso de posgrado Introduccién a la Metagenémica de 40
horas de duracidn, que serd dictado por el Dr. Adrian Turjanski con la colaboracién de los Dres.
Marcelo Marti y Leonardo Erijman.

ARTICULO 2°: Aprobar el programa del curso de posgrado Introduccién a la Metagenémica
obrante a fs. 3/4, para su dictado del 2 al 6 de diciembre 2019.

ARTICULO 3°: Aprobar un puntaje maximo de dos (2) puntos para la Carrera del Doctorado.

ARTICULO 4° Aprobar un arancel de $1500 (pesos mil quinientos) estableciendo que dicho

arancel estard sujeto a los descuentos y exenciones estipulados mediante la Resolucion CD N°

1072/19. Disponer que los fondos recaudados ingresen en la cuenta presupuestaria habilitada para
. tal fin, y sean utilizados de acuerdo a la Resolucién 072/03.

ARTICULO 5°: Disponer que de no mediar modificaciones en el programa, la carga horaria y el
arancel, el presente Curso de Posgrado tendra una vigencia de cinco (5) afios a partir de la fecha de
la presente Resolucion.

ARTICULO 6° Comuniquese a todos los Departamentos Docentes, a la Direccién de Estudiantes
y Graduados, a la Direccién de Movimiento de Fondos, a la Direccion de Presupuesto y
Contabilidad, a la Biblioteca de la FCEyN y a la Secretarfa de Posgrado con copia del programa
incluida. Cumplido, archivese.
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Necesidades materiales del curso:” "™
Aula con pizarrén y proyector para la teorfa.

Aula con computadoras para la resolucién de problemas (practica).
Material impreso

Coffee break

Material descartable

1-b-
Programa analitico del curso con Bibliografia (puede adjuntarse en hojas separadas):

p Analiti

1. Introduccion a las tecnologias de Secuenciacidon de Nueva Generacion (NGS): Como y cudndo surgen las tecnologias
NGS. Cémo funcionan las tecnologias NGS. Qué clases de lecturas se pueden obtener. Qué equipos hay en el mercado y

cuales son sus caracteristicas. Cudl es el impacto de NGS en las ciencias émicas. A donde evolucionan las tecnologias de
NGS.

. 2. Introduccién a la metagendmica: Qué es la metagendmica? Historia. Usos, aplicaciones y alcances de la disciplina. Cémo
impacta la metagenémica en el estudio de los organismos no cultivables (Materia Oscura Microbiana). Principales sesgos
y problemas de la metagendmica. Repositorios y bases de datos (ENA, NCBI, MGnify y MG-RAST).

3. Diagrama de fiujo de un proyecto metagenémico: Disefio experimental. Muestreo y secuenciacién. Control de calidad y
pre-procesamiento de las lecturas, Anotacidn funcional y taxonémica de las lecturas. Bases de datos para la anotacién:
KEGG, COG, SEED, PFAM, RFAM, etc. Ensamblado de las lecturas por solapamiento o por grafos de De Bruijin.
Evaluacion de la calidad del ensamblado. Prediccion de promotores, ARNs codificantes y no codificantes, marcos de
lectura abiertos y elementos genéticos méviles.

4. Obtencion de genomas ensamblados a partir de metagenomas (MAGs). Analisis de calidad de los MAGs. Dereplicacion.
Anotacion taxondmica y funcional de los MAGs. Genome Properties.

5. Andlisis comparativos de metagenomas: Métodos exploratorios de visualizacién de metagenomas: gréficos de barras (bar
plots), mapas de calor (heat maps), diagramas de Venn, graficos de burbujas (Bubble plots), graficos de la magnitud del
efecto (Effect-size plots), etc. Sistemas de ordenacion: PCA, PCoA, NMDS, etc. ;Son dos grupos de metagenomas
estadisticamente diferentes en su composicién microbiana-y/o funcional?: ANOSIM, PERMANOVA PERMADIST, etc.

6. Analisis de biodiversidad a partir de cédigos de barra genéticos (barcodes): Concepto de cédigo de barra genético. Genes
16S rRNA e ITS. Unidades Taxonémicas Operativas (OTUs). Concepto de metabarcoding. Diagrama de flujo de un
proyecto de metabarcoding. Proyecto del Microbioma Humano y proyecto del Microbioma Terrestre.
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Actividades précticas propuestas (puede adjuntarse en hojas separadas):

Activid -

Las siguienttes actividades practicas corresponden a Trabajos Practicos computacionales, donde se espera que los alumnos
realicen principalmente actividades de manipulacién y analisis de datos.

Los datos que se utilizan en las Trabajos Practicos corresponden a datos de secuenciacion reales, obtenidos de bases de datos
publicas.

1. Manejo basico de Unix y RStudio.

2. Control de calidad y pre-procesamiento de lecturas nucleotidicas. Uso de las herramientas bioinformaticas Prinseq y
Trimmomatic en la terminal de Unix.

3. Anotacion funcional y taxonémica de las lecturas nucleotidicas. Uso de los “pipelines” de anotacion MGnify y MG-RAST
(servidores web).

. 4. Ensamblado de lecturas nucleotidicas. Uso de las herramientas bicinformaticas SPAdes y metaSPAdes en |a terminal de
Unix.
5. Evaluacion de la calidad del ensamblado. Uso de las herramientas bioinformaticas QUAST y Bowtie2 en la terminal de
Unix.

6. Binning y dereplicacién de metagenomas ensamblados. Uso de las herramientas bicinformaticas METAWRAP y CheckM
en la terminal de Unix.

7. Anotacion funcional de genomas y metagenomas ensamblados. Uso de los “pipelines” de anotacién InterProScan y
Genome Properties en la terminal de Unix.

8. Analisis comparativos de metagenomas. Elaboracion de gréaficos de barras (bar plots), mapas de calor (heat maps),
diagramas de Venn, graficos de burbujas (Bubble plots), gréficos de la magnitud del efecto (Effect-size plots), etc en
RStudio.

9. Andlisis de composicién microbiana a partir de amplicones de 16S rRNA e TS (metabarcoding). Uso de las herramientas
bicinformaticas DADA2 y Phyloseq en RStudio.

(*) Todos los cursos tendran una validez de 5 afios
(*)(*) Las actualizaciones de los docentes colaboradores son informados por la Direccién departamental
'al inicio de cada dictado del curso

Firma Subcomision Firma del docente
Doctoradop”, responsable

st

E-mail y teléfono del docente responsable

adrian@qi.fcen.uba.ar 011 2455 1001
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