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UNIVERSIDAD NACIONAL DEL COMAHUE
CENTRO REGIONAL UNIVERSITARIO BARILOCHE
DEPARTAMENTO DE POSTGRADO
DOCTORADO EN BIOLOGÍA

CURSO DE POSTGRADO 

NUEVAS HERRAMIENTAS PARA EL ANÁLISIS DE DATOS GENÓMICOS Y POSTGENÓMICOS 
(Avalado por la Comisión de Doctorado en Biología, Res. CRUB GAB Nº 602/18)

  DICTADO POR: Dra. Gisela Franchini y Dra. Laura Kamenetzky 
  CARGA HORARIA: 40 horas. 
FECHA de DICTADO: 7 al 11 de Octubre de 2019
LUGAR: CRUB.
[bookmark: _GoBack]CUPO: 4 (mínimo); 20 (máximo)

Programación
Fundamentación: 
A medida que entramos en la "era post-genómica", los métodos de generación de perfiles de expresión "a nivel de genoma" a nivel del transcriptoma y el proteoma han pasado a primer plano. Si bien en los últimos años ha habido un tremendo impulso para desarrollar tecnología analítica y bases de datos para la 'transcriptómica' y la 'proteómica', aún no ha surgido una estrategia de análisis integrador para estos datos ómicos. El objetivo principal del curso es proporcionar herramientas para superar este obstáculo y permitir a los estudiantes enfocarse verdaderamente en los aspectos integradores del "fenotipo" del organismo

Objetivos:
Se capacitará a los alumnos en manejo y análisis de datos genómicos transcriptómicos y proteómicos de manera integrada. Se capacitará a los alumnos en la obtención e interpretación de resultados producto de análisis x-ómicos. Al finalizar el curso el alumno va a estar capacitado para manejar distintos programas de análisis de BigData y va a poder interpretar los resultados producidos, como los publicados, para responder objetivos específicos de su investigación.





Programa analítico
Contenidos:
1) Genomas y Biodiversidad: anotación filogenética de genomas 
2) Genomas y patógenos: relaciones comensales, simbiontes, parásitos
3) Estrategias para la anotación funcional
4) Identificación de contaminante y microbioma asociado en genomas  
5) Descubrimiento de RNAseq pequeño
6) Nuevas herramientas para analizar datos x-ómicos
7) Enfoques fisicoquímicos y ómicos en el estudio de proteínas y metabolitos
8) El curso práctico se centrará en el uso de herramientas de bioinformática en un entorno Linux. Ensamblaje de genomas, análisis de datos transcriptómicos de ARN codificantes, así como herramientas específicas para el análisis y descubrimiento de pequeños ARN no codificantes. Uso de algoritmos y bases de datos especializadas para el análisis e identificación de la función génica. Se utilizará el servidor IMPAM-UBA-CONICET del Sistema Nacional de Computación de Alto Rendimiento (SNCAD), ID 924/2014

Modalidad de Evaluación:

La evaluación se hará mediante un trabajo práctico que será evaluado de forma individual. En este trabajo se aplicarán los conceptos aprendidos durante el curso. Constará de un subset de datos de secuenciación para que los alumnos ensamblen y anoten con las herramientas dadas en el curso. El alumno deberá presentar su trabajo por escrito detallando la metodología empleada y los resultados obtenidos dentro de los 7 días hábiles de terminado el curso.

Carga horaria: 
20 hs de clases teóricas - 20 hs de trabajo práctico de laboratorio 
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Cronograma 

Día 1 (23/09/19). Palabras introductorias. Genomas y Evolución : Relaciones parásito-hospedador. Genomas y biodiversidad: anotacion filogenetica de genomas. Genomas y patógenos: protozoarios. Genomas y patógenos: helmintos

Día 2 (24/09/19). Identificación de contaminantes y microbiomas asociados a genomas. Secuenciado de ARN pequeños (RNAseq). Trabajo práctico: Blobtools Visualización, control de calidad y divisiones taxonómicas de sets de datos genómicos. 

Día 3 (25/09/19). Estrategias para la anotación funcional de genes. Trabajo práctico: Blobtools continuación.

Día 4 (26/09/19). Algoritmos de aprendizaje automático para analizar datos x-ómicos. Nuevos algoritmos. Estudios fisicoquímicos y “omicos” para el studio de proteínas. Trabajo práctico: anotación funcional de genes.  

Día 5 (26/09/19). Anotación de secuencias por filogenia mediante técnicas computacionales. Análisis conformacional en solución y computacional de proteínas.

Programa sintético
A medida que entramos en la "era post-genómica", los métodos de generación de perfiles de expresión "a nivel de genoma" a nivel del transcriptoma y el proteoma han pasado a primer plano. Si bien en los últimos años ha habido un tremendo impulso para desarrollar tecnología analítica y bases de datos para la 'transcriptómica' y la 'proteómica', aún no ha surgido una estrategia de análisis integrador para estos datos ómicos. El objetivo principal del curso “Nuevas herramientas para análisis de datos genómicos y postgenómicos” es proporcionar herramientas para superar este obstáculo y permitir a los estudiantes enfocarse verdaderamente en los aspectos integradores del "fenotipo" del organismo. El curso práctico se centrará en el uso de herramientas de bioinformática en un entorno Linux. Ensamblaje de genomas, análisis de datos transcriptómicos de ARN codificantes, así como herramientas específicas para el análisis y descubrimiento de pequeños ARN no codificantes. Uso de algoritmos y bases de datos especializadas para el análisis e identificación de la función génica. Se utilizará el servidor IMPAM-UBA-CONICET del Sistema Nacional de Computación de Alto Rendimiento (SNCAD), ID 924/2014
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