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Genética y Lenguaje. Evolucion del cromosoma Y. Genoma Mitocondrial. Poblamiento del

Continente Americano. Explosion demografica reciente. Genética de la Pigmentacion.

/

Frograma Tematico de Trabajos Practicos

Bioinformatica, Estadistica y Genémica Poblacional

TP1- Uso de Sisterna Operativo Linux. Operaciones en lineas de comando.

TP2- Uso de Browser Gendmicos: ENSEMBL, NCBI y UCSC. Acceso a través de Biomart.

TP3- Ensamblado y Mapeo de Secuencias. Formato FASTQ. y FastQC. BWA. Mapeo de "reads".
Bowtie. Formatos BAM/SAM. SAMtools. Trinity. Rsem. Blast2Go.

TP4- RNAseq y Anotacion Funcional. Graficos de De Bruijn. Espectro de Kmer. Ensamblado.

Newbler. SOAP. Velvet. Abyss.
TP5- HapMap y 1,000 Genomas. Desequilibrio de ligamiento, R2, D' y D. Programas: DNAsp,
Haploview, PLINK, Structure. R. Analisis de Componentes Principales con Datos de SNP's.
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Buenos Aires, 14 ABR 2014

VISTO:

la nota de fecha 05/03/2014, presentada por la Dra. Vivina Confalonieri, Directora Adjunta del Departamento
de Ecologia Genética y Evolucién, mediante la cual eleva la informacién del curso de posgrado GENOMICA HUMANA:
VARIACION, ADAPTACION Y POBLACIONES, que sera dictado en el segundo cuatrimestre de 2014 (del 14 de
agosto al 14 octubre de 2014) por el Dr. Hernan Dopazoe con la colaboracion del Lic. Cristian Rohr

el CV de Cristian Rohr,
CONSIDERANDQO:

lo actuado por la Comision de Doctorado .
lo actuado por la Comisidn de Ensefianza, Programas, Planes de Estudio y Postgrado,
lo actuado en la Comision de Presupuesto y Administracion,

lo actuado por este cuerpo en Sesion Ordinaria realizada en el dia de la fecha,

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°: Autorizar el dictado del curso de posgrado GENOMICA HUMANA: VARIACION, ADAPTACION Y
POBLACIONES, de 90 horas de duracion

Articulo 2° Aprobar el programa del curso de posgrado GENOMICA HUMANA: VARIACION. ADAPTACION Y
POBLACIONES obrante a fs 5 a 10 del expediente de la referencia.

Articulo 3% Aprobar un puntaje méximo de tres (3) puntos para la Carrera del Doctorade.

Articulo 4° Aprobar un arancel de 300 médulos. Disponer que los montos recaudados sean utilizados conforme a lo
dispuesto por Resalucion CD N° 072/03.

Articulo 5° Comuniquese a la Direccién del Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, a la Biblioteca de la
Facultad, a la Subsecretaria de Postgrado (con fotocopia del programa incluida, fs 6 a 8) y a la Direccion de Alumnos
(sin fotocopia del programa incluida).Cumplido, archivese
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