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Aspectos generales

Titulo: Curso practico de Gendmica, Metagenémica y Transcriptomica

Programas de posgrado o planes de estudio en donde se ofertara adicionalmente:

Ninguno

Area del conocimiento: Genética, genémica y bioinformatica

Semestre: 2024-2

Modalidad: Curso fundamental

Horario: Del 19 de Febrero al 01 Marzo, 2024, 9 am a 1 pm
No. sesiones: 10

Horas por sesion: 4.0

Total alumnos PDCB: 12

Total alumnos: 12

Videoconferencia: No

Lugar donde se imparte: Aula de la licenciatura en Ciencias Genomicas, Centro de Ciencias Genémicas, UNAM Campus Morelos, Cuernavaca
Informes: NA

Métodos de evaluacién

METODO PORCENTAJE NOTAS
Examen 60%

Presentacion 40%

Contribucion de este curso/topico en la formacion del alumnado del PDCB:

El curso dotara a los alumnos con el acervo no solo con el fin de que entiendan analisis genémicos sino que también los puedan implementar.

Profesor (a) responsable

Nombre: Castillo Ramirez Santiago
Teléfono: (55) 56 22 78 16
Email: jago@ccg.unam.mx

Profesores (as) participantes

PARTICIPANTE ENTIDAD O ADSCRIPCION SESIONES
CASTILLO RAMIREZ SANTIAGO Centro de Ciencias Genémicas Evaluacion
Responsable Presentacion del curso y platica introductoria
GUERREO RUIZ GABRIELA Centro de Ciencias Genémicas Homologia y Pangendémica
Integrante Unix y servidores
HERNANDEZ ALVAREZ ALFREDO CCG Unix y servidores
Integrante
LOZANO AGUIRRE LUIS CCG Ensamble y Anotacién Funcional de genomas
Integrante Homologia y Pangenémica

Metagendmica shotgun

SANCHEZ PEREZ MISHAEL CCG Andlisis Transcriptomico Genoma de referencia Trinity
Integrante Ensamble Transcriptémico de novo Trinity

Introduccion
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La genémica es fundamental para la investigacion biol6gica y biomédica contemporanea. Sin embargo, la formacién en dicha area no esta suficientemente
disponible en el posgrado. En ese sentido, la idea de este curso es proveer las bases tedrico-practicas en cuestiones de genémica comparativa, metagenémica y
transcriptémica.

Temario

1. Presentacion del curso y platica introductoria (Santiago, CCG)
2. Unix y servidores (Gabriela/Alfredo, CCG)

Comandos bésicos

Tuberias y redireccionamientos

Transferencia de Archivos

3. Ensamble y Anotacién Funcional de genomas (Luis, CCG)
Andlisis de Calidad y limpieza

Ensambladores

Estadisticas de calidad de ensambles

Anotacién funcional

4. Metagenémica Shotgun (Luis, CCG)

Anadlisis de calidad y limpieza

Ensamble metagendmico

Clasificacién taxonémica

Visualizacion

5. Ensamble Transcriptémico de novo Trinity (Mishael, CCG)
Andlisis de calidad y limpieza

Ensamble de novo

Expresion diferencial

Anotacién funcional

6. Andlisis Transcriptoémico Genoma de referencia Trinity (Mishael, CCG)
Andlisis de calidad y limpieza

Alineamiento

Expresion diferencial

Anotacién funcional

7. Homologia y Pangenémica (Gabriela/Luis, CCG)
Alineamiento local

Alineamiento global

Filogenémica

7. Evaluacion (Santiago, CCG)
Examen y presentacion de proyectos
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