Curso de Doctorado: Curso de Introduccion a la Metagendmica

Unidad Académica organizadora:

e Doctorado en Ciencias Bioldgicas
Responsable Académico:

e Dra. Estela Cecilia Mlewski

Temario a Desarrollar (resumen)

Este curso ofrecera una vision integral de los enfoques metagendémicos para estudiar
comunidades microbianas, abordando la secuenciacién de metagenomas con
tecnologias avanzadas y su andlisis mediante métodos bioinformaticos. Los
participantes aprenderan a procesar y analizar conjuntos de datos metagenémicos,
con énfasis en amplicones, desde las secuencias crudas hasta la aplicacion de
algoritmos. A través de ejercicios practicos y discusiones sobre disefio experimental,
podran consolidar y aplicar sus conocimientos. En resumen, el curso abarca todo el
proceso, desde la preparacion de muestras hasta el analisis de datos in silico.

Objetivos del curso

El curso tiene como objetivo proporcionar una formacion integral en
metagenomica, cubriendo tanto los aspectos tedricos como practicos. Los
estudiantes desarrollaran habilidades basicas de bioinformatica, metabarcoding,
interpretacion de resultados y extrapolacién a sus investigaciones.

Contenidos minimos
Las clases incluiran contenido esencial, como la recoleccion de muestras, disefio
experimental, extraccibn de ADN, descripcion de construccion de bibliotecas y
descripcion de diferentes tecnologias y estrategias de secuenciacion. La parte
practica se centrarA en adquirir habilidades bioinformaticas dirigidas al
procesamiento de datos utilizando el programa QIIME2, interpretacion de
resultados taxonémicos y funcionales.

Resumen de contenidos:

1. Modulo teorico:

* Recoleccion de muestras y disefio experimental. Métodos de extraccién de
ADN y sesgos. Preparacion y estandarizacion de bibliotecas.

* Tecnologias de secuenciacion y su impacto en la ecologia microbiana (ejemplo
de casos).

» Biodiversidad en diversos ambientes (extremos, agro-industriales, aguas,
aire).

» Microbiomas y su potencial biotecnolégico

* Estrategias de secuenciacion: metabarcoding, metagendmica (Whole Genome
and Shotgun Sequencing) y metatranscriptomica.

* Introduccién al procesamiento de datos: curacion, ensamblaje y anotacién de
Genomas Microbianos Ensamblados (MAGS).

2. Moédulo practico:

» Conceptos basicos de informatica, incluyendo el trabajo local o en la nube.
Linea de comandos utilizando el sistema operativo Linux.

» Analisis de un conjunto de datos de amplicones a partir de datos crudos de
comunidades microbianas utilizando QIIME2. Se cubriran todos los pasos bésicos,



incluyendo asignacion taxonémica, andlisis de diversidad alfa y beta, y métodos
estadisticos para evaluar los resultados, inferencia de metabolismos.
* Recursos alternativos en linea para el analisis de secuencias de amplicones.

Nombre de el/los disertante/s (se adjuntan CVs reducidos)

Profesores locales

e Dra. Cecilia Mlewski (Investigadora Adjunta, IMBIV-CONICET, CERNAR-UNC)
e Dr. Daniel Kurth (Investigador Adjunto, PROIMI-CONICET)

e Dr. Luis Saona (Estudiante Postdoctoral, USACH-CONICyT)

e Dr. Martin Espariz (Investigador Independiente, UNR)

Profesores invitados:
e Biol. Micaela Gallinger (Becaria Doctoral, IMBIV-CONICET, CERNAR-UNC)
e Biol. Natalia Domig (Bi6loga, CERNAR-UNC)

Destinatarios de la actividad
Este curso esta dirigido a estudiantes del doctorado en Ciencias Biologicas y
afines con interés en la aplicacion de tecnologias de secuenciacion en sus proyectos.
No se requiere experiencia previa. Cada alumno debera traer su propia computadora.

Fecha de realizacion
e Del 23 al 27 de Junio de 2025

Duracién y programa de actividad diaria
e Duracién: 40 hs.

Metodologia a utilizar en el dictado
Clases tedricas y practicas con uso intensivo de computadoras.

Este curso esta dirigido a estudiantes de posgrado interesados en aplicar
tecnologias de secuenciacion en sus proyectos. Aparte de los conocimientos
basicos de microbiologia y ecologia (dependiendo el caso), no se requiere
experiencia previa. El curso permitird adquirir habilidades basicas en informatica y
conocimientos tedricos para comenzar a trabajar en el analisis de datos de
secuencias. Se espera que los estudiantes lleven sus computadoras portatiles para
las sesiones practicas.
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Evaluacion final, metodologia y profesores propuestos para realizarla

e Evaluacion: Si
La evaluacion final del curso consistira en la presentacién de un trabajo final
por escrito, que cada estudiante debera defender oralmente en modalidad
virtual, diez dias después de finalizado el dictado del curso. Este trabajo
podra ser realizado en forma grupal (grupos de hasta 2-3 estudiantes) pero
sera evaluado de forma individual.

e Aranceles: $ 65.000 estudiantes externos.
$ 52.000 estudiantes de la Carrera de Doctorado en Ciencias Biolégicas
de la FCEFyN, UNC).

e Cupo: 10 alumnos minimo; 20 maximo.

Presupuesto estimativo vy prioridades para la asignacién de recursos (puede variar
segun fecha de realizacién de curso e indice de inflacion)
Reconocimiento de gastos:
- Fotocopias (x 200): $ 20.000
- Resma papel A4 (x2): $ 14.895
- Toner Impresora HP LaserJet MFP M130fw (x1): $ 25.000
- Baterias AAA (x2) para puntero laser: $5.000
- Marcadores para pizarra blanca (x 8): $ 10.500

- Pasaje ida del Dr. Kurth y Dr. Espariz : $120.000
- Pasaje vuelta del Kurth y Dr. Espariz : $ 120.000
- Estadia $ 140000 (23 a 27 — 4 noches)
Honorarios: a convenir con el Doctorado

TOTAL APROXIMADO: $ 33000

Entidad que operard como unidad ejecutora de recursos

e Doctorado en Ciencias Bioldgicas



