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Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales
Departamento de Quimica Bioligica

DEPARTAMENTO DE QuiMica BIOLOGICA

CURSO DE POSTGRADO O SEMINARIO

ANOQ: 2017

1) NOMBRE DEL CURSQ/SEMINARIO:

Analisis bieinformatico de resistencia antimicrobiang ¥y desarrollo de drogas a partir de genoimas
bacterianos

2) NOMBRE Y APELLIDO DEL RESPONSABLE:
Dario A Fernandez Do Porto, Adrian Turjanski

3) DOCENTES QUE COLABORAN EN EL DICTADO DEY, CURSO:
Marcelo Marti, Mariana Piuri Y Mercedes Palomino

4) FECHA DE INICIACION: 17 de Octubre FECHA DE FINALIZACION: 27 de Octubre

5) CANTIDAD DE HORAS TOTALES DE DICTADO:
a) TEQRICAS: 32

b) SEMINARIOS: 8
¢) LABORATOQRIO: 37 -
d) CLASES TEQRICAS-PRACTICAS. o

6) FORMA DE EVALUACION: Informes de laboratorio, presentacién final

7) LUGAR DE DICTADQ: FCEN-UBA -

8) PUNTAJE QUE OTORGA PARA EIL DOCTORADOQ: 3 puntes
9) N° DE ALUMNOS: Minimo: 10 Maximo: 40

10) ARANCEIL, PROPUESTO: 800 Madules

11) PROGRAMA ANALITICO Y BIBLIOGRAFIA DEL CURSQ:

Clases Tedricas (Majiana Y Tarde y y Majfianas 1 a 8
1) Introduccicn g la genetica de procariotas. Estructura de los genes procarjotas. Modelo de operdn,

2) Introduccién i

Algoritmos de ensamblado, Prediccién de genes:; métodos Intrinsecos y extrinsecos. Genoma de

referencia. Anotacién fancional y base de datos (TIGRFAM, PFAM, GO, UNIREF, PRIAM).

3) Anilisis genémicos de resistencia. Mapeo, alineamiento y llamado de variantes. Perfiles de resistencia.

4) Transcriptémica de Senomas procarotias, Mapeo, alineamiento ¥ construccién del transcriptoma.
Construccién del transcriptoma sin genoma de referencia. Estudios de expresion diferencial. Prediccign
de interacciones regulatorias transcripeionales bacterianas usando redes neuronales artificiales.
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5) Inferencia de Redes metabdlicas. Construccién automadtica de redes metabdlicas de patégenos a partir
de datos de secuenciacién masiva. Curacién manual de las redes. Concepto de “choke-point”.
Obtencidn y anélisis de pardmetros topolégicos. Co-expression network analysis: Teoria y aplicaciones.

6} Herramientas bioinformaticas aplicadas al estudio estructural de protefnas en patégenos. Drogabilidad a
escala gendmica. '

7) Exploracién y priorizacion de blancos moleculares para el disefio de nuevos férmacos antibacterianos.

8) Aplicaciones de NGS en vigilancia epidemioldgica. Herramientas bioinformaticas para estudios
filogenéticos. Dindmica y evolucién de brotes epidemiolégicos.

Trabajos Practicos (Tardes 1-7)

1) Ensamblado de genomas bacterianos. Analisis de calidad de las lecturas. Algoritmos de ensamblado.
Visualizacion.

2) Anotaci6n de genomas bacterianos. Prediccién de genes y anotacién funcional.

3) Llamado, anotacidn de variantes y andlisis de resistencia. .

4) Estudio de la expresion diferencial en bacterias. Mapeo y alineacion de las lecturas. Construccién del
transcriptoma. Niveles de expresién y expresién diferencial. Expresion grafica de la expresién
diferencial.

5) Herramientas bionformdticas para estudios filogenéticos.

6) Inferencia de redes metablicas con Pathway tools. Importacién del genoma a Pathway-tools y creacién
de la Pathway/Genome Database (PGDB). Exportacién de la PGDB y construccién grifica de la red
metabdlica con cytoscape. Andlisis de la red. Obtencién de pardmetros topolégicos.

7) Esttucturoma. Obtencidn del estructuroma y andlisis de drogabilidad. Modelado por homologia de
proteinas. VMD. Prediccién de “pockets” y estudio de su drogabilidad.

8) Target-Pathogen como herramienta para la obtencién de blancos moleculares terapéuticos. Filtros y
tuncién de scoring. Obtencién de blancos proteicos. Andlisis de vias metabélicas con foco en la
obtencién de blancos.

Seminario final conjunto de trabajo (dias 9 y 10). . .

El seminario de trabajo consistird en la discusién y andlisis de los datos y resultados obtenidos durante las clases
précticas por los alumnos a partir de los genomas de M tuberculosis particularmente secuenciados para el curso.
Este seminario servira de evaluacién final por parte de los docentes del curso.
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Referencia Expte. N° 507.850/17

. Buenos Aires, 2 5 SEF ’Zg‘g?

la nota presentada por el Dr. Marcelo Marii, Director del Depariamenio de Quimica Bioldgica, mediante la cual
eleva la informacién del curso de posgrado ANALISIS BIOINFORMATICO DE RESISTENCIA ANTIMICROBIANA Y
DESARROLLO DE DROGAS A PARTIR DE GENOMAS BACTERIANGS, que sera dictado del 17 al 27 de octubre de
2017 per el Dr. Dario Feméndez Do Porto v el Dr. Addan Turjansky con [a colaboracién del Dr. Marcelo Marti, la Dra.
Mariana Piuri y la Dra. Mercedes Paloming,

CONSIDERANDO: ; : .
que en nuestra facultiad funcicna lz unidad Celfi-Datos dei Centro Lalinoamericanc de Formacion
Interdisciplinaria, dependiente del Ministerio de Ciencie, Tecnclogia € Innovacion Productiva de la Macién,

que el curso de referencia €s parie de una actividad ccorganizada por la unidad Celfi-Datos v financiado
Centro Latinoamericane de Formacion Interdisciplinariz,

lo actuado por Iz Comisién de Doctorade,
io actuado por la Comisicn de Posgrade,
lo actuado per la Comisién de Presupuesto y Administracion,
Io actuado por este cuermo en Sesidn Ordinariz reslizada en el diz de |2 facha,
en uso de las afribuciones que le conflers el Articulo N° 113° del Estatuic Universitario
“EL CONSEJC DIRECTIVO DE LA FACULTAD
DE CIENCIAS EXACTAS Y MATURALES
RESUELVE:

Articulo 1% Aprober el nuevo cuiso de posgrade AMALISIS BIOINFORMATICO DE RESISTENCIA
ANTIMICROBIANA'Y DESARROLLO DE DROGAS A PARTIR DE GENOMAS BACTERIANOS de 72 hs. de duracién.

Articule 2% Aprobar el programe dei curso de posgrado AMALISIS BIOINFORMATICO DE RESISTENCIA
ANTIMICROBIANA Y DESARROLLO DE DROGAS A PARTIR DE GENCMAS BACTERIANOS, cbrante afs 2 a 4 del
expediente de la referencia.

Articulo 3% Aprobar un puntaje maxima de tres (3) puntos parz la Carrera del Doctorado.

Articulo 4% Aprobar un arance! de 800 médulos eximisnde de! misme a los carficipantss be" ados por el Centro
Latinoamericano de Formacién Interdisciplinaria. Disooner que los fondos rechdc:d ingresen en la cuenta
presupuesiaria habiliiade parz tal fin, y sean ulilizados de acuerdo 3 la Resolucion 072/03.

Articulo 5% Comuniguese a iz Direccién del Depariamento de Quimica Bioldgica y 2 ia Biblioieca de la FCEYN {con
fotocopia del programa incluida). Comuniquese 2 lz Dirsccién de Alumnos, a la Direccion de Presupuesto y
Contabilidad, 2 Iz Direccién de Movimiento de Fondos vy 2 la Secratariz de Posgrado. Cumplido archivese.
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