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EXALTASE

Curso de Post Grado

Departamento de Ecologia, Genética y Evolucién
Profesor: Hernan Dopazo

Gendmica Evolutiva y Poblacional
Programa de Clases Tedricas

Maodulo I. Genémica Comparativa y Funcional

Tema 1. Genomas y Tecnologias de Secuenciacién: El proyecto genoma humano. Genomas
diploides. Tecnologias de secuenciacion: primera, segunda y tercera generacion: desde la
tecnologia Sanger a los nanoporos. Formacion de librerias de NGS (Next Generation
Sequencing). Microfluidica.

Tema 2: Gendmica Comparativa: El origen de la arquitectura gendémica. Complejidad y tamario
gfectivo de las poblaciones. La teoria de la peligrosidad mutacional. Modelos de neo y sub-
funcionalizaciéon de genes duplicados. Resultado de modelos neutros de ecologia sobre
genomas eucariotas. Comparacion de genomas procariotas y eucariotas. Principales
transiciones evolutivas en el manejo de la informacién biologica. Evolucion de los niveles de
seleccion. Cooperacion y conflicto entre niveles de seleccion. Conflicto gendmico.

Tema 3: Gendmica Funcional: Enciclopedia de los elementos regulaterios del genoma:
ENCODE. Epigendmica en la expresién génica. Mapa del epigenoma humano. Tecnologias Seq
para la expresion masiva de genes. Elementos ultraconservados del genoma humano.
Ontologias génicas (GO). Andlisis de enriquecimiento de grupo de genes. Criticas evolutivas a la
vision funcional extendida de los genomas eucariotas. El gen en la era postgendmica. Inferencias
estructural del genoma replicante a través de tecnologias 3C y métodos relacionados.

Madulo lI. Variabilidad Gendmica y Seleccion

Tema 4: Variabilidad Genomica de las Poblaciones: Polimorfismos de un Unico nucledtido
(SNP's). Tag-SNPs. Haplotipos y bloques de haplotipos. Proyecto HapMap y 1.000 Genomas
Humanos. Imputacién de genotipos. Mecanismos de formacion de variantes en el nimero de
copias (CNVs). Variacion estructural en el genoma humano. Variabilidad de SNPs vs CNV. El
concepto de pan-genoma. Comparacion de la variabilidad gendmica en otros eucariotas.

Tema 5. Neutralidad, Seleccién Natural y Seleccion Artificial en Genomas Completos:
Estadisticos de seleccidn natural en secuencias codificantes y no-codificantes del genoma:
Tajima, Fay y Wu, McDenald-Kreitman, dN/dS vy test del largo de los haplotipos. Técnicas de
“sliding-windows”". El rango temporal de aplicacion de estadisticos en el genoma humano. El
mapa de la adaptacién gendmica ancestral y reciente en el genoma humano. Estudios de
seleccién en otros genomas eucariotas. Seleccién gendmica y aplicaciones en ganaderia y
agricuitura.
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Maodulo lll. Genémica y Modelos de Poblaciones

Tema .6: Demografia y Estructuracion de la Variacion: Secuenciacion en profundidad de
regiones gendmicas. Espectro de frecuencias a partir del alelo menor (MAF) y el derivado.
Modelos demogréficos en poblaciones. Métodos para la caracterizacion de la historia evolutiva
de las poblaciones: PCA, Structure, Treemix, RFmix. Estructura genodmica de las poblaciones
humanas. Comparaciéon con ofras especies eucariotas.

Tema 7: Poblamiento Continental. Evidencias del modelo serial de efecto fundador de la salida
de Africa de los humanos modernos. Evidencias gendmicas del origen sudafricano de los
humanos modemos. Poblamiento del continente americano. Concepto de raza, etnicidad vy
ancestria. Evidencias de hibridacién humana con otros genomas de hominidos.

Modulo IV. Medicina de Precision

Tema 8. Genomica de Enfermedades Simples y Complejas: La arquitectura genética de la
enfermedades. Estudios de asociacion de genoma completo. Replicabilidad. Hipdtesis de
enfermedades comunes / variantes comunes y otras alternativas. El enigma de la heredabilidad
oculta. Mapeo de loci de expresion de caracteres cuantitativos (eQTLs). El interactoma y la vision
de la red de enfermedades. El proyecto EXAC. Exomas y su aplicacion en enfermedades raras.
Pleiotropia Antagonista, Envejecimiento y Enferredades.

Tema 9. Medicina Genomica I: Diagnostico genético dirigido al consumidor. Gendmica
reproductiva. Pruebas de enfermedades monogénicas. Diagnostico genético preimplantacional
de aneupleidias y enfermedades. Karyomapping. Pruebas gendmicas prenatales y postnatales.
“Cell-free” DNA y estudios no-invasivos del embrién. Pansles de genes de enfermedades.

Tema 10. Medicina Gendmica Il: Gendmica del cancer. “Tumor-free” DNA. El problema de la
heterogeneidad genética de los tumores. Marcadores Genéticos Predictivos y de Prondstico en
Cancer. Terapias Dirigidas. El cancer como un problema evolutivo. Genémica de Células Unicas.
Edicion de genomas con CRIPR. Microbiomas humanos y ecolgicos.
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Programa de Trabajos Préacticos

TP1. Exploracion y extraccion de datos genodmicos. Exploradores del genoma. Estructura y uso
del Ensemnbl. Exploracion en Metazoos, Plantas, Hongos, Protistas y Bacterias. Busqueda de
variantes del genoma. Explorando genes de enfermedades en el NCBI. Acceso y extraccion de
datos del genoma humano usando BioMart.

TP2: Mangjo del Sistema Operativo Linux en versién UBUNTU. La consola de Linux. Los
comandos béasicos de la consola. Resumen sobre el sistema de ficheros de Linux. Permisos de
usuarios y de grupos. "Scripting” basico. Corriendo un blast local como ejemplo de uso.

TP3. Métodos de NGS y Control de Calidad. Introduccién y evolucion de las técnicas de NGS.
Control de calidad de las lecturas de NGS utilizando FastQC. Procesamiento de las lecturas de
los datos NGS utilizando FASTX-toolkit y cutadapt

TP4. Ensamblado dei cromosoma mtDNA humano. Introduccion al ensamblado de los datos de
NGS (estrategias, métodos, errores frecuentes, k-mer espectro, y gréficos de de Bruijn).
Ensamblade con ABYSS. Estimacion de pardmetros y ensamblado con VELVET. Alineamiento al
genoma de referencia utilizando BOWTIE2.

TP5. Explorando los resultados de ENCODE. Acceso a los datos de ENCODE a traves del
browser de la Universidad de Santa Cruz, Califormia (UCSC). Comparando bases de datos
estructurales. Acceso a los datos de variantes estructurales. Prediccion de variantes
estructurales a través de inGAP-sv para datos de NGS. Manejo de Datos de RNAseq.

TP8 Explorando las Bases de Datos de Variantes Estructurales. Analisis de Variantes
Estructurales con NGS Comparacién de variantes entre bases de datos. Acceso a la Base de
Datos de Variantes Genomicas. Prediccién de Variantes Estructurales y Visualizacion utilizando
iNGAP-sv.

TP7. Gendmica Poblacional con datos del HapMap y 1,000 genomas. Acceso a los datos de
HapMap. Visualizacién y extraccion de datos. Desequilibrio de ligamiento, Tagging SNP's,
Haplotipos en Fase. Manipulacion de los datos utilizando Haploview. Acceso y extraccion de los
datos a través del HapMart. Explorando el navegador de los 1,000 genomas. "Variant Call File
format (VCF)". Extraccion y andlisis de datos de 1,000 genomas con tabix y VCF tools.

TP8. Andlisis de la Estructura Genética de las Poblaciones Humanas. Filtrado de SNPs en
desequilibrio de ligamiento. Exploracién del equilibrio de Hardy-Weinberg utilizando plink.
Computacion y representacion del espectro de frecuencias del alelo minimo (MAF). Estimacion
de ancestria utilizando ADMIXTURE. Andlisis de componentes principales con datos gendmicos
(PCA). Asociacion de fenotipos y diagramas de Manhattan.
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TP9. Huellas de Seleccion en el Genoma Humano. Andlisis de Seleccion en Humanos Analisis
estadistico de la adaptacién gendmica utilizando DNAsp. Andlisis de adaptacion utilizando el
browser de seleccion de 1,000 genomas.

TP10: GWAS, Reconocimiento y Anotacion de Variantes. GWAS utilizando PILINK. GATK Best
Practices Pipeline: Preprocesamiento, re-alineamiento local alrededor de indels, recalibracion del
score de calidad por base, descubrimiento de variantes.
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Ref. Expte. N° 509.834/18

Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Ciudad Auténoma de Buenos Aires, 93 U JUL ?0‘18

VISTO
Ja nota a foja 1 presentada por la Direccién del Departamento de Ecologia Genética y
Evolucién, mediante la cual eleva la informacién del curso de posgrado Genémica Evolutiva

y Poblacional para el afio 2018,
CONSIDERANDO
Lo actuado por la Comisién de Doctorado,
Lo actuado por la Comisién de Posgrado,
Lo actuado por la Comisién de Presupuesto y Administracién
Lo actuado por este Cuerpo en la sesién realizada en el dfa de la fecha,
En uso de las atribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,
EL CONSEJC DIRECTIVO DE LA FACULTAD

DE CIENCIAS EXACTAS Y NATURALES
RESUELVE:

ARTICULO 1°: Aprobar el nuevo curso de posgrado Gendémica Evolutiva y Poblacional de
120 horas de duracién, que sera dictado por el Dr. Hernén Dopazo.

ARTICULO 2°; Aprobar el programa del curso de posgrado Genomica Evolutiva y
Poblacional obrante a fojas 7/10, para su dictado durante el segundo cuatrimestre de 2018.

ARTICULO 3° Aprobar un puntaje méximo de cinco (5) puntos para la Carrera del
Daoctorado.

ARTICULO 4°: Aprobar un arancel de 500 modulos. Disponer que los fondos recaudados
ingresen en la cuenta presupuestaria habilitada para tal fin, v sean utilizados de acuerdo a la

Resolucién 072/03.

ARTICULO 5°: Comuniquese a la Direcci6n de Alumnos, a la Direccién de Movimiento de

Fondos, a la Direccitn del Departamento de Ecologia, Genética y Evolucién, a la Direccioén de

Presupuesto y Contabilidad y a la Secretaria de Posgrado con copia del programa incluido.
~Cumplido, archivese.
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