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VISTO:

La nota presentada por la Direccién del Departamento de Fisiologia, Biologia Molecular
y Celular, mediante la cual elevalainformacién del curso de posgrado Secuenciacion
de 3ra Generacion: Taller de Analisisde Datos para el afio 2025,

CONSIDERANDO:

lo actuado por la Comision de Doctorado,

lo actuado por la Comision de Presupuesto y Administracion,

lo actuado por este Cuerpo en lasesion realizada el dia 21 dejulio de 2025,

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 nuevo curso de posgrado Secuenciacion de 3ra
Generacion: Taller de Andlisis de Datos de 24 horas de duracién, que sera dictado por
laDra. Liliana Dain, con la colaboracién de los Dres. Laura Kamenetzky, Maria Sol
Ruiz, Ezequiel Petrillo y Matias Blaustein.

ARTICULO 2°: Aprobar & programadel curso de posgrado Secuenciacion de 3ra
Generacion: Taller de Andlisis de Datos que como anexo forma parte de la presente
Resolucion, para su dictado durante el invierno de 2025.

ARTICUL O 3°: Aprobar un puntaje méximo de un (1) punto parala Carrerade
Doctorado.

ARTICUL O 4°: Establecer un arancel de CATEGORIA MEDIA, estableciendo que
dicho arancel estara sujeto alos descuentos 'y exenciones estipulados mediante la
Resolucion 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, alaBiblioteca de la FCEyN y ala Secretaria de Posgrado
con copia del programaincluida. Cumplido, pase a FISIOLOGIA#FCEN vy resérvese.



ANEXO
PROGRAMA
Descripcion genera del curso:

En este curso se abordan los fundamentos de |a tecnologia de secuenciacion de 3ra
generacion, particularmente la secuenciacion de moléculas largas, con especia hincapié
en el andlisis bioinformético de este tipo de datos, y en las diversas aplicaciones en
distintos campos: salud humana, conservacion de la biodiversidad, vigilancia

epidemiol 6gica, identificacion de patdgenos, entre otros. Para ello |a parte tedrica
consistira en clases impartidas por investigadores expertos en |os distintos temas,
mientras que la parte préactica consistira en clases de andlisis de datos de secuenciacion
en computadoras. Adicionalmente se realizaran sesiones de posters en la que los
participantes podran exponer sus resultados de investigacion, las cuales seran
consideradas como parte de las actividades précticas del curso. El objetivo del curso es
el aprendizaje por parte de |os estudiantes de nuevas técnicas y contenidos relacionados
al uso de esta tecnologia, identificar limitacionesy alcances en su implementacion, y
proveer una capacitacion en el andlisis bioinformético de datos.

Audienciaaquien estadirigido el curso:

Estudiantes de doctorado de la FCEN y externos, e investigadores del &mbito académico
y profesional de |as éreas de biologia molecular, genética, biotecnologiay
bioinformatica.

Cronograma del curso (Docente a cargo):

Clase 1. Genémicay Metagendémica (Laura Kamenetzky y Profesor invitado Jeremy
Wang).

Clase 2: Transcriptomica (Ezequiel Petrillo, Maria Sol Ruiz y Profesor invitado Jeremy
Wang).

Clase 3: Epigenéticay Epitranscriptémica (Ezequiel Petrillo, Profesorainvitada
Veronica Arana, Profesor invitado Lucas Di Siervi).

Clase 4: Aplicaciones en diagndstico molecular y vigilancia epidemiol6gica (Liliana
Dain, Profesorainvitada Mariana Viegas) + Examen.

Detalle de los contenidos y organizacion del curso:

Clase 1: Genémicay Metagenémica. Introduccion alatecnologia de secuenciacion de
tercera generacion, aplicaciones generales. Gendmica aplicada a la identificacién de
patégenos animales y bacterias patogénicas. Metagendmica para el estudio de



comunidades microbianas en distintos ecosi stemas.

Clase 2: Transcriptomica. Secuenciacion de ADNc vs. ARN nativo. Aplicacién parael
diagnéstico y clasificacion molecular en oncologia. Disefio de clasificadores basados en
datos transcriptomicos. Estudio de la diversidad transcripcional en plantas modelo y
plantas nativas y su respuesta a factores ambientales.

Clase 3: Epigenéticay Epitranscriptomica. Secuenciacion de ADN y ARN nativo parala
identificacion de modificaciones epigenéticas y epitranscriptomicas. Aplicacion de la
epigenética para el estudio de las bases moleculares de |a respuesta de especies vegetales
acambios en el ambiente. Dindmicadel transcriptoma através del estudio de
maodificaciones post-transcripcional es.

Clase 4: Aplicaciones en diagndstico molecular y vigilancia epidemioldgica. Vigilancia
gendmicade virus con impacto en salud publica. Diagndstico de enfermedades
genéticas. Comparacion entre tecnol ogias de secuenciacion masiva de 2da generacién y
secuenciacion de moléculas largas. limitacionesy potencial de cada estrategia.

Notafinal: Examen virtual multiple choice.
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