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2. Titulo: Se sugiere que sea conciso y refleje el contenido general
Ensamble, anotacion y andlisis comparativo de genomas microbianos

3. Tutor responsable: Dr. Luis Lozano y Dr. Pablo Vinuesa

Nombre completo Luis Lozano

Entidad académica CCG - UNAM

Nombre completo Pablo Vinuesa Fleischmann

Entidad académica Centro de Ciencias Genomicas, UNAM

6. Descripcidn del curso

Este curso esta dividido en dos bloques, cada uno de 11 / 8 temas o lecciones, respec-
tivamente. El primero estara a cargo del Dr. Luis Lozano Aguirre (CCG-UNAM) y cubrira las
bases tedricas y el manejo practico de las herramientos computacionales para el ensamblado
de genomas de novo y basados en referencia. El segundo blogue estara a cargo del Dr. Pab-
lo Vinuesa (CCG-UNAM) y se enfocara al andlisis comparativo de genomas y filogenémica.
El curso tiene una estructura de taller, con lecciones teoricas seguidas siempre de sesiones
practicas en un entorno de Linux.

Objetivos

El alumno conocera los aspectos fundamentales del andlisis de datos gendmicos desde la
obtencion de archivos de secuenciacion, andlisis de calidad, herramientas para el ensamble y
anotacion funcional, y aplicara correctamente las bases practicas para resolver las preguntas
gue se planteen con estas herramientas. Una vez revisados los principios del ensamble y
anotacion de genomas, el curso progresa hacia el analisis comparativo de los mismos, con
un enfoque en pangendmica y filogendmica. Se ensefiardn los principios teoricos que
subyacen a estas disciplinas, incluyendo métodos filogenéticos, asi como el manejo practico
de una amplia gama de programas desde la linea de comandos de Linux.




Evaluacion

Ambos bloques tendran un trabajo de grupo y una serie de ejercicios puntuales para cada
tema. La calificacion final sera el promedio de todos los ejercicios de ambos bloques.

Temario:

Leccion 1.

Leccion 2.

Leccion 3.

Leccion 4.

Leccion 5.

Leccion 6.

Leccion 7.

Leccion 8.

Leccion 9.

Leccion 10.

Leccion 11.

Bases de datos gendmicos en el NCBI, EMBL y DDBJ.
Formatos de archivos de secuenciaciéon. Calidad Phred.

Visualizacion de calidad de lecturas (FastQC).
Control de calidad y filtrado de lecturas (Trim Galore, TRIMMOMATIC)

Aspectos teoricos y practicos de los ensambladores de lecturas cortas
(sinlge-end, paired-end). Parte 1.
Velvet, Spades.

Aspectos teoricos y practicos de los ensambladores de lecturas cortas
(sinlge-end, paired-end). Parte 2.
Velvet, Spades.

Aspectos teoricos y practicos de los ensambladores de lecturas largas
(PacBio, Nanopore). Parte 1.
Canu.

Aspectos teoricos y practicos de los ensambladores de lecturas largas
(PacBio, Nanopore). Parte 2.
Canu.

Aspectos teoricos y practicos de los ensambladores hibridos.
Spades.

Refinamiento de Ensambles.
CheckM, Gapfiller, Quast.

Alineamiento de lecturas de secuenciacién a ensambles de genomas
(Samtools, Bowtie2).

Prediccion de genes y anotacion funcional (Glimmer3, PROKKA). Parte
1.
Visualizacion de lecturas alineadas y genes anotados (ARTEMIS).

Prediccién de genes y anotacion funcional (Glimmer3, PROKKA). Parte
2.
Visualizacion de lecturas alineadas y genes anotados (ARTEMIS).




Leccion 12.

Leccion 13.

Leccion 14.

Leccioén 15.

Leccion 16.

Leccion 17.

Leccioén 18.

Leccion 19.

Conceptos basicos de gendmica comparativa y pan-genomémica (1)

Principios de gendmica comparativa: busquedas de homdlogos mediante
BLAST (2)

Alineamientos multiples de secuencias homdlogas (1)

Introduccion a los métodos filogenéticos, arboles de genes y de arboles
de especies (2)

Modelos y matrices de sustitucion y maxima verosimilitud (1)

Seleccion de modelos y matrices e inferencia de filogenias de maxima
verosimilitud (2)

Analisis pangendmico y filogendmico usando GET_HOMOLOGUES vy
GET_PHYLOMARKERS (2)

Pangendmica y evolucion de rasgos complejos en patdégenos oportunis-
tas multidrogo-resistentes (seminario integrativo de investigacion; 1 se-
sion)

7. Caracteristicas para la imparticiéon del curso :

Lugar donde se realizara

LCG (salon #2)

Duracion en horas por
sesion y numero de
sesiones

Son un total de 16 semanas [30 sesiones/clases (excluyendo festivos)
de 2 hrs max; con un receso en medio de ~10 min]

Disponibilidad de
impartirlo por
videoconferencia

Si X  No

8. Método de evaluacion:

Por favor incluya en este apartado el % de la contribucion relativa de:

Participacion en clase

Presentacion en clase

Proyecto de investigacion

50 % de cada mddulo tiene un proyecto de investigacion

Trabajos

50 % trabajos que deberan resolver para cada bloque del curso,
de manera individual

Otros
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