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VISTO:

La nota presentada por la Direccién del Departamento de Departamento de Ecologia,
Genética y Evolucion, mediante la cual eleva la informacién del curso de posgrado
Introduccion a la Secuenciacion de Lectura Larga: Teoria, Métodos de Analisis y
Aplicaciones para el afio 2025,

CONSIDERANDO:
lo actuado por la Comisién de Doctorado,
lo actuado por este Cuerpo en la sesion realizada el dia 09 de diciembre de 2024,

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 Secuenciacién
de Lectura Larga: Teoria, Métodos de Analisis y Aplicaciones de 20 horas de
duracién, que serd dictado por la Dra. Viviana Andrea Confalonieri, con la colaboracién
del Dr. Claudio Slamovits.

ARTICULO 2°: Aprobar el programa del curso de posgrado Introduccién a la
Secuenciacion de Lectura Larga: Teoria, Métodos de Analisis y Aplicaciones que
como anexo forma parte de la presente Resolucion, para su dictado del 14 a 18 de abril
de 2025.

ARTICULO 3°: Aprobar un puntaje maximo de un (1) punto para la Carrera de
Doctorado.

ARTICULO 4°: Establecer un arancel d¢ CATEGORIA NULA.

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 Resolucién.

ARTICULO 6°: Comuniquese a todos los Departamentos Docentes, a la Direccién de
Estudiantes y Graduados, a la Direccién de Movimiento de Fondos, a la Direccién de
Presupuesto y Contabilidad, a la Biblioteca de la FCEyN y a la Secretaria de Posgrado
con copia del programa incluida. Cumplido, pase a ECOLOGIA#FCEN y resérvese.



ANEXO
PROGRAMA
Objetivo:

Conocer los fundamentos tedricos de la secuenciaciéon de ADN de lecturas largas,
conocer los distintos métodos de analisis y sus posibles aplicaciones.

Programa teorico:

Breve repaso de la evolucion de la secuenciacion por sintesis (SBS): Sanger y su
automatizacion, pirosecuenciacion, Solexa/Illumina. Buisqueda de la visualizacién de
moléculas y reacciones individuales y el origen de la secuenciacién de “tercera
generacién” o Single-Molecule, Real-Time DNA Sequencing. SBS de moléculas
individuales (Pacific Biosciences o PacBio): caracteristicas, funcionamiento y
evolucién. Primer método no basado en sintesis: Oxford Nanopore Technologies (ONT,
nanopore): caracteristicas, funcionamiento y evolucion.

Preparacion de muestras de acidos nucleicos para secuenciar por ONT: tipos de
muestras, requerimientos de pureza e integridad, relaciones entre peso molecular
promedio en la muestra y rendimiento, protocolos de construccidn de librerias, arranque,
control y monitoreo de la secuenciacion.

Caracteristicas de los datos originados por un instrumento ONT: tipos de archivos,
evaluacion de calidad de los datos, filtros, cambio de formatos.

Ensamblado de datos ONT, evaluacion de ensambles. Ensamble hibrido con datos de
[llumina: usos y alternativas. Deteccion de bases metiladas y otras modificaciones.
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Seccion practica:

Se hard una demostracién de las caracteristicas del equipamiento (MinION y
PromethION) y de los procedimientos involucrados en la preparacion de librerias y
secuenciacion. Ademds, se trabajard en forma individual o grupal con datos crudos
generados por un instrumento ONT. El ejercicio consistird en llevar a cabo una serie de
pasos para visualizar y analizar la informacion contenida en los archivos, procesarla para
su uso, construir un ensamble y evaluarlo.

Seccion aplicaciones:

Se discutirdn trabajos seleccionados que utilizan ONT para diversas aplicaciones
poniendo énfasis en los temas de investigacion de los participantes.
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