UNL. FACULTAD DE
CIENCIAS AGRARIAS

Secretaria de Posgrado y Formacion Continua

1)

2)

3)
4)

5)

6)

7)

8)

Titulo del Curso

“Bioinformatica aplicada al analisis de datos de secuenciacion de ultima
generacion (NGS)”

Unidades de Créditos Académicos (UCAs) que otorga: 3 UCAs
(45 horas)

Numero de inscriptos admisibles o cupo: 35
Docente responsable: Dra. Marcela Dotto
Docentes del curso:

Dr. Hernan Rosli
Dra. Marina Pombo
Dr. Diego Sanchez

Destinatarios: estudiantes de doctorados en ciencias de la vida, jovenes
cientificos y profesionales que no posean conocimiento previo de
bioinformatica y quieran aprender sobre las metodologias de andlisis de
datos de NGS.

Justificacion

El uso de secuenciacion de ultima generacion (Next Generation
Sequencing) es muy utilizado a nivel mundial y ha demostrado su utilidad
para responder la mas amplia variedad de preguntas de la comunidad
cientifica actual. En el pais se ejecutan una gran cantidad de proyectos de
investigacion cientifica que utilizan esta tecnologia, por lo que la demanda
de capacitacion para estudiantes de doctorado es muy alta.

Objetivos

El presente curso pretende introducir al alumno a las aplicaciones mas
comunes de la secuenciacion de ultima generacion (DNAseq, RNAseq,
smRNAseq, entre otros) y aportar los conocimientos necesarios para que
los alumnos sean capaces de llevar a cabo el andlisis bioinformatico de los
datos obtenidos usando esta tecnologia.
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Programa

Modulo 1: Tipos de NGS y Preparacion de bibliotecas

Desde la secuenciacibn Sanger hasta los métodos modernos.
Funcionamiento de los distintos tipos de NGS: lllumina HiSeq, Roche 454,
ABI/SOLID, Gene Reader, BGI. Comparacion de las mismas. Tercera
generacion de secuenciacion: Pacific Biosciences, Oxford Nanopore.
Secuenciadores de mesada: lon Torrent PGM, lllumina MiSeq, 454 GS
Junior. Nuevas opciones para secuenciacion de fregmentos largos y single
cell sequencing. Plataformas de secuenciacion disponibles desde
Argentina.

Detalle de la secuenciacion por Illumina. Disefio experimental. Bibliotecas
de RNA-Seq y DNA-Seq (kit comercial y protocolos alternativos). Ventaja de
las bibliotecas hebra especificas. Multiplexing. Eleccion del tipo de
biblioteca.

Mddulo 2: Linux

Introduccion al sistema operativo Linux. La terminal y la linea de comandos.
Directorio home y directorio de trabajo. Moverse dentro del sistema de
archivos. Comandos basicos para trabajar sobre archivos y directorios.
Redireccionamiento y pipes. Comandos Utiles para el manejo de archivos
fasta y fastq.

Médulo 3: Archivos FASTQ y Controles de calidad

Caracteristicas del formato fastg. Uso de los paquetes FastQC vy
fastx_toolkit para control de calidad de los datos de secuenciacion. Pre-
procesado de secuencias.

Médulo 4: RNAseq

Descripcion del tipo de archivos manipulados en el andlisis y unidades
habitualmente empleadas para la cuantificacion de la abundancia de
transcriptos. Filtrado de la contaminacién por ARN ribosomal y mapeo al
genoma de referencia. Ensamblado y cuantificacion de transcriptos y
analisis de expresion diferencial. Estrategias para realizar un analisis global
de la informacion.

Médulo 5: DNAseq

Mapeo a genoma de referencia usando Bowtie2. Tipos y caracteristicas de
los archivos obtenidos. Visualizacion de los datos de mapeo. Herramientas
para el manejo y procesamiento como SAMtools y VcfTools. Llamado e
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identificacion de SNPs. Determinacion del efecto asociado a cada SNP
utilizando snpEff.

Médulo 6: smRNAseq

Mapeo usando Bowtie. Clasificacion de acuerdo al tamafio, normalizacion.
Ejemplo: pipeline de andlisis de expresion diferencial. Ejemplo de
programas para prediccion de genes blanco.

Mddulo 7: Ensamblado de genomas
Consideraciones generales. Ensambladores mas utilizados. Criterios para
la evaluacién del ensamblado. Problemas y soluciones.

10) Actividades Practicas
TP1: Introduccion a Linux. Ejercicios en la PC
TP2: Control de calidad de archivos fastq y pre-procesado. Ejercicios en la
PC
TP3: Mapeo a genoma de referencia y DNAseq. Ejercicios en la PC
TP4: RNAseq. Ejercicios en la PC

11) Cronograma de dictado y duracién del curso
Dia 1:
Introduccion general y Médulo 1
Docentes: Dras. Marcela Dotto y Marina Pombo

Dia 2:
Médulos 2y 3
Docente: Dra. Marcela Dotto

Dia 3:
Moédulo 4
Docente: Dr. Hernan Rosli

Dia 4:
Modulo 5
Docente: Dr. Diego Sanchez

Dia 5:
Modulos 6y 7.
Docente: Dra. Marcela Dotto
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12) Numero de horas tedricas: 20 h
13) Numero de horas précticas y seminarios: 25 h
14) Sistema de Evaluacion

80% asistencia y evaluacion final
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