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VISTO:

La nota presentada por la Direccién del Departamento de Computacion,
mediante la cual elevalainformacién del curso de posgrado Genémicay
Bioinformatica Aplicada al Estudio de Par asitos para el afio 2022,

CONSIDERANDO:
lo actuado por la Comision de Doctorado,
lo actuado por la Comision de Posgrado,
lo actuado por este Cuerpo en lasesion realizada en el diall dejulio de 2022,

en uso de las atribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD

DE CIENCIASEXACTASY NATURALES



RESUELVE:

ARTICULO 1° Aprobar el nuevo curso de posgrado Genémica y Bioinformatica
Aplicada al Estudio de Par asitos de 80 horas de duracion, que sera dictado por la Dra.
Laura Kamenetzky, con la colaboracién de los Dres. Guillermo Alonso y Francisco
Veldzquez Duarte.

ARTICULO 2°: Aprobar el programadel curso de posgrado Genémicay
Bioinformatica Aplicada al Estudio de Par asitos, que como anexo forma parte de la
presente Resolucion, para su dictado en febrero de 2023.

ARTICUL O 3°: Aprobar un puntaje méximo de tres (3) puntos parala Carrera del
Doctorado.

ARTICUL O 4°: Establecer un arancel de CATEGORI A 3 disponiendo que dicho
arancel estara sujeto alos descuentosy exenciones estipulados mediante la Resolucion
CD N°1072/19. Disponer que los fondos recaudados ingresen en la cuenta
presupuestaria habilitada paratal fin, y sean utilizados de acuerdo ala Resolucion
072/03.

ARTICUL O 5°: Disponer que de no mediar modificaciones en el programay la carga
horaria, €l presente Curso de Posgrado tendra una vigencia de cinco (5) afios a partir de
lafecha de la presente Resolucion.

ARTICUL O 6° Comuniquese atodos |os Departamentos Docentes, ala Direccion de
Estudiantes y Graduados, ala Direccién de Movimiento de Fondos, ala Direccion de
Presupuesto y Contabilidad, alaBiblioteca de la FCEyN y ala Secretaria de Posgrado
con copia del programaincluida. Cumplido, archivese.



ANEXO

PROGRAMA

GENOMICA Y BIOINFORMATICA APLICADA AL ESTUDIO DE
PARASITOS

Fundamentacion:

A medida que entramos en |a "era post-genomica’, los métodos de generacion de
perfiles de expresion "anivel de genoma" anivel del transcriptomay el proteoma han
pasado a primer plano. Si bien en los Ultimos afios ha habido un tremendo impulso para
desarrollar tecnologia analiticay bases de datos parala ‘transcriptémica'y la
‘protedmica, aln no ha surgido una estrategia de andlisis integrador para estos datos
omicos. El objetivo principal del curso es proporcionar herramientas para superar este
obstaculo y permitir alos estudiantes enfocarse verdaderamente en |os aspectos
integradores del "fenotipo” del organismo

Objetivos:

Se capacitara alos aumnos en manejo y andlisis de datos gendmicos transcriptomicos y
protedmicos de maneraintegrada. Se capacitard alos alumnos en la obtencion e
interpretacion de resultados producto de andlisis x-Omicos. Al finalizar € curso €l
alumno va a estar capacitado para mangjar distintos programas de andlisis de BigData y
vaa poder interpretar |os resultados producidos, como |os publicados, para responder
objetivos especificos de su investigacion.

Contenidos:
Tedricos:

Tedrico:



1. Estrategias para generar y analizar datos x-0micos

1.1. Generacién de datos de genomayy transcriptoma: estrategias actualmente
disponibles.

1.2. Ensamblgje y anotacion del genoma: herramientas disponiblesy limitaciones
actuales.

1.3. Caracteristicas estructurales y funcionales de los genomas de diferentes grupos
taxondmicos, haciendo especia énfasis en las particularidades de los genomas de
paréasitos tales como Giardialamblia, Trichomona vaginales, Entamoeba histolytica,
Trypanosoma cruzi, Trypanosoma brucei, Leishmania sp, Plasmodium flaciparum, y
Toxoplasma gondii, Echinococcus sp., Taeniaspp., Trichinella spp., Trichuris spp. y
Dioctophyme renale.

1.4. Integracion de datos y extraccion de informacion de aplicacion biotecnol bgica.

1.5. Desarrollo y uso de herramientas para el descubrimiento de pequefios RNAs a
partir de datos gendémicos.

1.6. Busgqueda y andlisis de pequefios RNAs como biomarcadores en enfermedades.

2. |dentificacion de objetivos de enfermedades a partir de datos x-6micos
2.1. Enfermedades infecciosas producidas por protozoos, y helmintos.

2.1.1. Diagnostico y seguimiento de enfermedades infecciosas: dificultadesy
desafios.

2.1.2. MiRNoma de platelmintos parasitos: expresion alo largo del desarrolloy
posibles aplicaciones biotecnol 6gicas.

2.1.3. Identificacion y caracterizacidn de antigenos para su uso en el desarrollo de
métodos diagndsticos de helmintiasis huérfana.

2.1.5. Inmunoinformatica aplicada a laidentificacion de candidatos diagndsticos.

2.1.6. Descubrimiento de nuevas dianas terapéuticas en enfermedades infecciosas.

Practicos;

1. Uso de técnicas de biologia molecular parala determinacion y cuantificacion de



microRNAS de protozoos y helmintos.

2. Extraccion de pequefios ARNs de alta calidad, andlisis por electroforesisy
espectrofotometria.

3. Sintesisde ADNc (RT) y realizacion de amplificacion en tiempo real (gPCR).

4. Losresultados se analizaran en el contexto de andlisis de datos de small RNA-seq
mediante herramientas de bioinforméticas en un entorno Linux.

5. Andlisis de datos transcriptémicos de ARN codificantes, asi como herramientas
especificas para el andlisis y descubrimiento de pequefios ARN no codificantes.

6. Uso de algoritmos y bases de datos especializadas para el andlisis e identificacion
delafuncion génica.

M odalidad de Evaluacion:

La evaluacion se hard mediante un trabajo préactico que sera evaluado de forma
individual. En este trabajo se aplicaran |os conceptos aprendidos durante el curso.
Constara de un subset de datos de secuenciacién para que |os alumnos analicen y anoten
con las herramientas dadas en el curso. EI alumno deberd presentar su trabajo por escrito
detallando la metodol ogia empleaday los resultados obtenidos dentro de los 7 dias
habiles de terminado el curso. Se calificard de unaescalade 1 a 10.
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