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Departamento de Ecología, Genética y Evolución. 
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales 

Programa del Curso de Postgrado 

“RNAseq y Anotación Funcional” 

Introducción 
Introducción a las tecnologías de ultrasecuenciacion, aplicaciones y 
limitaciones. 
Conceptos básicos de RNA-seq. 
Preparación de librerías, diseño experimental, RNA-seq en presencia y ausencia de un genoma de referencia. 
Control de calidad en secuenciación masiva. 

1- RNA-seq con genoma de referencia 
Mapeo 

Cuantificación 
Expresión diferencial 
Enriquecimiento functional 

2- RNA-seq sin genoma de referencia 
Reconstruccion de transcritos 
Calidad en la identificación de nuevos tránscritos 

3- Anotación functional 
Conceptos de Anotación functional 
Funcionamiento de la herramienta Blast2GO 

4- Asignación de función Métodos de anotación automática 
Estadísticas de anotacion 
Estrategias de anotación. 
Que hacer en sets de datos dificiles? 

5- Analisis de información functional 
Visualizacion 
Análisis de enriquecimiento 
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Universidad de Buenos Aires 
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales 

Referencia Expte. N* 503.022/2013 

Buenos Aires, 4 g NOV 2013 
la nota del 03/10/2013 de la Dra. Irina Izaguirre Directora del Departamento de Biodiversidad y Biología Experimental, mediante la cual eleva la información del curso de posgrado RNAseg y anotación funcional, que será dictado durante el segundo cuatrimestre de 2013 (del 26 al 28 de noviembre de 2013) por el Dr. Hernán Dopazo y Esteban Hasson con la colaboración de la Dra. Ana Conesa Cegarra y el Lic. Diego Nicolás De Panis : 

VISTO 

   el CV de Ana Conesa Cegarra y de Diego Nicolás De Páni: 

CONSIDERANDO: 

Lo actuado por la Comisión de Doctorado el 29/10/2013, 
lo actuado por la Comisión de Enseñanza, Programas, Planes de Estudio y Posgrado, lo actuado por este cuerpo en Sesión Ordinaria realizada en el día de la fecha, en uso de las atribuciones que le confiere el Artículo N* 1432 del Estatuto Universitario, 

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD DE 
CIENCIAS EXACTAS Y NATURALES 

RESUELVE: 

Artículo 1”: Autorizar el dictado del curso de posgrado RNAseq y anotación funcional de 24 horas de duración. 

Artículo 2 *: Aprobar el programa del curso de posgrado RNAseq y anotación funcional obrante a fs 4 y 5 del expediente de la referencia 

Artículo 3": Aprobar un puntaje máximo de UN (1) punto para la Carrera de Doctorado. 

Artículo 4?: Aprobar un arancel de 20 módulos. Disponer que los montos recaudados sean utilizados conforme a lo dispuesto por Resolución CD M' 172/02 

Artículo 5%: Comuníquese a la Dirección del Departamento de Ecología Genética y Evolución: a la Biblioteca de la FCEN y a la Subseuetaría de rosigrauo con fotocopia del programa (ís 4 y 5). Comuníquese a la Dirección de alumnos sin fotocopia del programa. Cumplido archívese, 
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