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Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Referencia Expte. N° 485.454/06

Buenos Alires,
VISTO Alres, 2.3 ABR 2018

la nota a foja 113 presentada por el Secretario Académico del Departamento de Quimica
Biologica, mediante la cual eleva la informacién del curso de posgrado Herramientas
Informaticas para el Anilisis de Acidos Nucleicos y Proteinas para el afio 2018.

CONSIDERANDO
lo actuado por la Comisién de Doctorado,

lo actuado por la Comisién de Posgrado,

lo actuado por la Comision de Presupuesto y Administracion,

lo actuado por este cuerpo en la sesion 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°.- Aprobar el dictado del curso de posgrado Herramientas Informaticas para el
Analisis de Acidos Nucleicos y Proteinas de 48 hs. de duracion, que serd dictado por la Dra. Maria
Julia Pettinari con la colaboracion de los Dres. Beatriz Méndez, Nancy Lopez, Sandra Ruzal, Laura
Raiger y Dario Fernandez Do Porto.

ARTICULO 2°.- Aprobar el programa del curso de posgrado Herramientas Informaticas para el
Analisis de Acidos Nucleicos y Proteinas, obrante a fojas 115/116, para su dictado del 18 al 29 de
junio de 2018.

ARTICULO 3°.- Aprobar un puntaje méximo de tres (3) puntos para la Carrera del Doctorado.

ARTICULO 4°.- Aprobar un aranceles de 750 mddulos. Disponer que los fondos recaudados
ingresen en la cuenta presupuestaria habilitada para tal fin, y sean utilizados de acuerdo a la
Resolucion 072/03.

ARTICULO 3°.- Comuniquese a la Direccién del Departamento de Quimica Bioldgica, a la
Direccion de Alumnos, a la Direccién de Presupuesto y Contabilidad, a la Direccion de Movimiento
de Fondos vy a la Secretaria de Posgrado. Comuniquese a la Biblioteca de la FCEyN con fotocopia
del programa incluida. Cumplido archivese.

Resolucion CD N° 0 8 6 7

SP/ga/06/04/2018

Dr. PABLO J. PAZC @

Secratario Adjunto de Posgrado DECANO
FCEyN - UBA
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Referencia Expte. N° 6175/2019

Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Ciudad Auténoma de Buenos Aires, 7 8 JUL 2019

VISTO :
La nota a foja 122 presentada por el Director del Departamento de Quimica Biologica,

CONSIDERANDO

Que en la Resolucién CD N° 867/18 (fs 119) se cometi6 un error al transcribir la carga
horaria del mencionado curso de posgrado,

Lo actuado por la Comisién de Posgrado, |

Lo actuado por la Comision de Presupuesto ¥ Administracion,

Lo actuado por este cuerpo en la sesién 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°: Rectificar en el Articulo 1° de la Resolucién CD N° 867/18 donde dice "48 hs"
debe decir "64 hs". 4

ARTICULO 2°: Comuniquese a todos los Departamentos Docentes, a la Difeccién de Estudiantes
y Graduados, a la Biblioteca de la FCEyN y a la Secretaria de Posgrado. Cumplido archivese.

Resoluciéon CD D& : 1 8 ? 4

SP/ga/ 18/07/2019
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SECRETARO L™ o Dr. JUAN CARLOS REBOREDA
FOEN- - DECANO ‘



WDE -+
¥ '("f&o
FAC&“D v,
CIENCIAS EXACTAS
y Y NATURALES

Universidad de Buenos Aires
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Gendmica y proteomica: bases de datos relacionados, interconexion y manejo.

Flujo genémico: evolucién del genoma a través de la pérdida y la adquisicion de genes.

Anilisis de Ia expresion génica (DNA arrays y proteomics).
Analisis filogenético molecular: enfoques y herramientas
Comparacion de genomas bacterianos: la informacién genética determina el estilo de

vida.

Herramientas de analisis utilizadas en Ingenieria Metabélica

Programa prictico

Anilisis de secuencias de acidos nucleicos y proteinas utilizando herramientas disponibles en

Internet.

¢ Data mining: comparacién con secuencias de bancos de datos, mapas
metabodlicos, bibliografia, etc

e Traduccién
e Localizacion de ORFs
o Andlisis de genomas

¢ Busqueda de motivos conservados en proteinas: secuencias transmembrana, HTH,

etc

» * Localizacion de secuencias consenso en ADN: promotores, sitios de unién a

ribosomas, etc.

¢ Construccion de cladogramas, bisqueda de grupos de homologia

¢ Disefio de oligonucledtidos
* Andlisis transcriptdmico
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