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VISTO:

La nota presentada por la Direccion del Departamento de Quimica Biolégica,

mediante la cual elevalainformacién del curso de posgrado Andlisis Bioinformético de
Resistencia Antimicrobianay Desarrollo de Drogas a partir de Genomas Bacterianos
(DOC8800693) para el afio 2022,

CONSIDERANDO:

lo actuado por la Comision de Doctorado,

lo actuado por la Comision de Posgrado

lo actuado por este Cuerpo en la sesion realizada en el dia 5 de septiembre de 2022
en uso de las atribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD
DE CIENCIASEXACTASY NATURALES
RESUELVE:

ARTICULO 1°: Aprobar el dictado del curso de posgrado Andlisis Bioinformético de
Resistencia Antimicrobianay Desarrollo de Drogas a partir de Genomas



Bacterianos (DOC8800693) de 80 horas de duracién, que seré dictado por [os Dres.
Dario Fernandez Do Porto y Maria Mercedes Palomino con la colaboracion del Dr.
Adrian Turjanski.

ARTICULO 2°: Aprobar el programadel curso de posgrado Andlisis Bioinformético
de Resistencia Antimicrobianay Desarrollo de Drogas a partir de Genomas
Bacterianos (DOC8800693) que como anexo forma parte de la presente Resolucion,
parasu dictado en el segundo cuatrimestre de 2022.

ARTICUL O 3°: Aprobar un puntaje méximo de tres (3) puntos parala Carrera del
Doctorado.

ARTICUL O 4°: Establecer un arancel de CATEGORIA 3 estableciendo que dicho
arancel estara sujeto alos descuentosy exenciones estipulados mediante la Resolucién
CD N°1072/19. Disponer que los fondos recaudados ingresen en la cuenta
presupuestaria habilitada paratal fin, y sean utilizados de acuerdo ala Resolucion
072/03.

ARTICUL O 5°: Disponer que de no mediar modificaciones en el programa, la carga
horariay el arancel, el presente Curso de Posgrado tendré una vigencia de cinco (5) afios
apartir de lafecha de la presente Resolucion.

ARTICUL O 6° Comuniquese atodos |os Departamentos Docentes, ala Direccion de
Estudiantes y Graduados, ala Direccién de Movimiento de Fondos, ala Direccion de
Presupuesto y Contabilidad, ala Bibliotecade la FCEyN y ala Secretaria de Posgrado
con copiadel programaincluida. Cumplido, pase QBIOLOGICA#FCEN y resérvese.

ANEXO

Programa

Andlisis Bioinformatico de Resistencia Antimicrobianay Desarrollo de Drogas a
partir de Genomas Bacterianos

1) Introduccion ala genética de procariotas. Estructura de |os genes procariotas. Modelo
de operdn. Mecanismos bacterianos de resistencia a antibidticos. Resistenciaa
antibi6ticos desde una perspectiva genémicay molecular.

2) Introduccion ala genémica de procariotas. Ensamblado y Anotacion de Genomas
Bacterianos. Algoritmos de ensamblado. Prediccién de genes; métodos intrinsecos y
extrinsecos. Genoma de referencia. Anotacion funcional y base de datos (TIGRFAM,
PFAM, GO, UNIREF, PRIAM).



3) Transcriptomica de genomas procariotas. Mapeo, alineamiento y construccion del
transcriptoma. Construccion del transcriptoma sin genoma de referencia. Estudios de
expresion diferencial. Prediccion de interacciones regulatorias transcripcionales
bacterianas usando redes neuronales artificiales y datos de expresion de RNA-Seq.

4) Inferencia de Redes metabdlicas. Construccion automética de redes metabdlicas de
pat6genos a partir de datos de secuenciacion masiva. Curacion manual de las redes.
Concepto de “choke- point”. Obtencién y andlisis de parametros topol 6gicos.
Coexpression

network analysis: Teoriay aplicaciones.

6) Herramientas bioinforméticas aplicadas al estudio estructural de proteinas en
patégenos. Drogabilidad a escala gendmica. Exploracion y priorizacion de blancos
moleculares para el disefio de nuevos farmacos antibacterianos.

7) Andlisis gendmicos de resistencia. Mapeo, alineamiento y llamado de variantes.
Perfiles de resistencia.

8) Aplicaciones de NGS en vigilancia epidemiol 6gica. Herramientas bioinforméticas
para estudios filogenéticos. Dindmicay evolucion de brotes epidemiol 6gicos.
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