Resolucion Consgjo Directivo

Numero: RESCD-2023-258-E-UBA-DCT#FCEN

CIUDAD DE BUENOS AIRES
Viernes 3 de Marzo de 2023

Referencia: EX-2023-00822264- -UBA-DMESA#FCEN - POSTGRADO - SESION
27/02/2023

VISTO:

La nota presentada por la Direccién del Departamento de Fisiologia, Biologia Molecular
y Celular, mediante la cual elevalainformacién del curso de posgrado Genémica
Estructural (DOC8800598) para el afio 2023,

CONSIDERANDO:
lo actuado por la Comision de Doctorado,

lo actuado por este Cuerpo en la sesion realizada en el diade lafecha 27 de febrero de
2023

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 €l dictado del curso de posgrado Gendmica Estructural
(DOCB8800598) de 64 horas de duracion, que sera dictado por los Dres. Esteban Hopp y
Laura Kamenetzky con la colaboracion de la Dra. Eva Figuerola.

ARTICULO 2°: Aprobar el programadel curso de posgrado Gendmica Estructural
(DOC8800598) que como anexo forma parte de la presente Resolucion, para su dictado
en verano de 2023.

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

ARTICULO 4°: Dejar establecido que, si e presente curso de posgrado forma parte del
plan de estudios de un doctorando juntamente con €l curso Gendmica Funcional, sele
podran otorgar por ambos cursos un puntaje méaximo de hasta cinco (5) puntos parala
carrera del Doctorado.

ARTICULO 5°: Aprobar un arancel de CATEGORIA 3 estableciendo que dicho
arancel estara sujeto alos descuentosy exenciones estipulados mediante la Resolucion
CD N°1072/19. Disponer gue los fondos recaudados ingresen en la cuenta
presupuestaria habilitada paratal fin, y sean utilizados de acuerdo ala Resolucion
072/03.

ARTICUL O 6°: 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.

ARTICULO 7°: Comuniquese a todos |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 copia del programaincluida. Cumplido, pase a FISIOLOGIA#FCEN vy resérvese.



ANEXO

PROGRAMA

1. SECUENCIACION GENOMICA

Aspectos metodol 6gicos de |a secuenciacion a gran escala, principios de funcionamiento
de los secuenciadores automaticos, lectura e interpretacién de |os resultados, creacion de
bases de datos y andlisis informatico de los mismos, principales programas informaticos.
Secuenciacién de primera, segunda (Secuenciacion de Alto Rendimiento o NGS) y
tercera generacion (Oxford-Nanopore y PacBio). Whole-Genome Shotgun (WGS).
Envio de informacion a bancos de secuencias: obtencién de nimero de entrada
(accession number) y registro de la secuencia. Estadisticay programas informaticos
involucrados. GeneBank y utilizacion de recursos viaINTERNET (Blast, Phred, Phrap)
paravalidacion, curado de secuencias y busqueda de homologiasy solapamientos con
otras secuencias nucleotidicas yaingresadas al banco.

2. BIOINFORMATICA GENOMICA

Introduccion tedrico-practicaa Linux y R. Utilizacion préctica de herramientas
informaticas disponibles para el andlisis de problemas clasicos, andlisis de datos de
secuenciacion por NGS (secuenciacion de alto rendimiento) y Nanoporos; cony sin
genoma de referencia, genotipificacion y mapeo con marcadores moleculares SSR, SNP
y GBS (genotyping by sequencing).

3. SECUENCIACION Y ANALISIS DE DATOS CON SISTEMAS DE NANOPOROS

Tebricay practica de secuenciacion con |os sistemas de tercera generacion (tipo



Nanopore), demostrativo de uso del MinlON para secuenciacion y practica de
ensamblaje de un borrador de genoma bacteriano.

4. GENOTIPIFICACION POR SECUENCIACION

Marcadores moleculares clasicos. SNPsy microsatélites ¢Qué son? Usos y aplicaciones
mas frecuentes. Uso de NGS paraidentificacion de SNPsy microsatélites. Uso de
GBS/ddRADseq paraandlisis de datos (Stack). La cuestion de disponibilidad (o no) de
un genoma de referencia. ¢COmo se trabaja en cada caso? Genotipificacion de un
cruzamiento genético. Gendmica de poblaciones incluidos €l mapeo genéticoy de QTL,
asociacion y seleccion gendmicay estudios filogeograficos. Aspectos metodol 6gicos
basicos. Andlisis de datos.

5. METAGENOMICA (DIVERSIDAD)

Ecologia de comunidades microbianas (abundancia, riqueza, equitatividad, diversidad,
composicién, estructura). Métodos moleculares dependientes e independientes de cultivo
y ciencias dmicas. Andisis de un Unico gen, genes marcadores, fingerprinting, andlisis
de genes totales. M éodos basados en genes ribosomales: 16S. ITS. Biblioteca de
amplicones vs. secuenciacion a gran escala. Disefio experimental. Asignacion de OTUs.
Parametros y estimadores ecol 6gicos. Bases de datos de referencia (Greengenes, Silva,
etc.). Plataformas de andlisis (Mothur, QIIME2). El egemplo de la caracterizacion de
microorganismos del suelo. Taxonomia molecular. Confeccidn de catdl ogos de
diversidad genética.

6. METAGENOMICA 11 (ENSAMBLADO, BINNING Y ANOTACION DE
METAGENOMAYS)

Secuenciacioén directade ADN en muestras complgjas. Whole-Genome Shotgun (WGS).
Next-Generation Sequencing (NGS). Ensamblado de secuencias. Estadisticas (cobertura,
N50). Anotacién. Ensamblado de un genoma a partir de un metagenoma. Cobertura
diferencial. Binning independiente de la composicién. Programas y software (GroopM,
MaxBin, MetaBat). Andlisis de calidad de bins (BUSCO, CheckM).

7. METAGENOMICA |1l (BIOPROSPECCION DE ENZIMAYS)



Blsgueda de recursos genéticos y bioguimicos de valor comercial. Enzimas
microbianas. Asociacion de funcién enziméticay ambiente microbiano. Usos en la
industria. Caracteristicas deseadas. Estrategias de bioprospeccion. Cultivos bacterianos.
Microorganismos no cultivables (ADN total), metagendmica. Secuenciavs. funcion.
Desafios del descubrimiento ala aplicacion. Ejemplos. usos de metilhaluros, biomasa
lignocelul6sica como sustrato para biocombustibles. Andlisis de resultados de
secuenciacion metagenomica.

8. EPIDEMIOLOGIA/ECOLOGIA MOLECULAR (FILOGEOGRAFIA)

Andlisis filogenético de datos poblacionales y sus conclusiones epidemioldgicas. El caso
de los virus. Definicion de cuasiespecie y forma de evolucion de virus. Ejemplo de
SARS-CoV2y laevolucion de variantes durante |la pandemia de COVID19. Otras
Vvirosis.
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